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■ 농림축산식품연구개발사업 관리기준 [별지 제17호 서식] <제23조제3호 관련>  

최종보고서 보안등급
일반[√], 보안[  ]

중앙행정기관명 농림축산식품부
사업명

사업명 가축질병대응기술개발사업

내역사업명
(해당 시 작성)

국내외 신변종 바이러스 협력체계 
구축

전문기관명
(해당 시 작성)

공고번호 농축2022-99호
총괄연구개발 식별번호 

(해당 시 작성)

연구개발과제번호 122062-2

기술

분류

국가과학기술표준분류 LB0701 40% LB0702 40% LB1006 20%

농림식품과학기술분류 RB0202 40% RB0203 40% RA0407 20%

총괄연구개발명
(해당 시 작성)

국문
영문

연구개발과제명

국문
동아시아 철새이동경로상의 신규 진드기매개 바이러스성 

인수공통질병에 대응하기 위한 국제협력 네트워크 구축

영문
Developing an international cooperative network against 
the emerging tick-borne viral zoonotic diseases along the 

East Asian Flyway of migratory birds

주관연구개발기관
기관명 서울대학교 산학협력단 사업자등록번호 119-82-03684
주소 (우08826)서울시 관악구 관악로 1 법인등록번호 114371-0009224

연구책임자
성명 최창용 직위 조교수

연락

처

직장전화 휴대전화
전자우편 국가연구자번호

연구개발기간
전체 2022. 04. 08. - 2023. 12. 31.(21개월)

단계
(해당 시 작성)

1단계 2022. 04. 08. - 2023. 12. 31.(21개월)
n단계

연구개발비

(단위: 천원)

정부지원

연구개발비

기관부담

연구개발비

그 외 기관 등의 지원금
합계

연구개

발비 외 

지원금

지방자치단체 기타(   )

현금 현금 현물 현금 현물 현금 현물 현금 현물 합계
총계 977,000 977,000 977,000

1단계
1년차 419,000 419,000 419,000
2년차 558,000 558,000 558,000

n단계
1년차
n년차

공동연구개발기관 등
(해당 시 작성)

기관명 책임자 직위 휴대전화 전자우편
비고

역할 기관유형

공동연구개발기관

위탁연구개발기관

연구개발기관 외 기관

연구개발담당자

실무담당자

성명 직위
연락

처

직장전화 휴대전화
전자우편 국가연구자번호

이 최종보고서에 기재된 내용이 사실임을 확인하며, 만약 사실이 아닌 경우 관련 법령 및 규정에 

따라 제재처분 등의 불이익도 감수하겠습니다.
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위탁연구개발기관의 장:             (직인)

 농림축산식품부장관·농림식품기술기획평가원장 귀하



< 요 약 문 >
 ※ 요약문은 5쪽 이내로 작성합니다.

사업명 가축질병대응기술고도화지원사업
총괄연구개발 식별

번호 
(해당 시 작성)

내역사업명

(해당 시 작성)
국내외 신변종 바이러스 협력체계 구축 연구개발과제번호 122062-2

기

술

분

류

국가과학기술

표준분류
LB0701 40% LB0702 40% LB1006 20%

농림식품

과학기술분류
RB0202 40% RB0203 40% RA0407 20%

총괄연구개발명
(해당 시 작성)

연구개발과제명
동아시아 철새이동경로상의 신규 진드기매개 바이러스성 인수공통질병에 

대응하기 위한 국제협력 네트워크 구축

전체 연구개발기간 2022. 04. 08 ~ 2023. 12. 31 (21개월)

총 연구개발비
총 977,000천원 
(정부지원연구개발비: 977,000천원) 

연구개발단계
기초[  ] 응용[  ] 개발[√] 

기타(위 3가지에 해당되지 않는 경우)[  ] 

기술성숙도

(해당 시 기재)

착수시점 기준(   )  

종료시점 목표(   ) 

연구개발과제 유형

(해당 시 작성)

연구개발과제 특성

(해당 시 작성)

연구개발 

목표 및 내용

최종 목표

   본 연구과제는 철새에 기생하여 장거리를 이동할 수 있는 

진드기 매개 신종 바이러스성 질병의 동아시아 지역 내 분포 

및 전파 가능성을 예찰하고 국내 유입 가능성을 선제적으로 평

가하기 위한 기틀을 마련하며 국내 유입에 대비한 사전 예방 

대책 수립에 기여하기 위해 1) 동아시아 철새이동경로 상에 위

치한 국가들과의 국제협력 네트워크를 구축하고, 2) 동아시아 

6개국 7개소 이상의 진드기 예찰 조사구를 통해 연간 300개체 

이상의 참진드기를 수집하여 중증열성혈소판증후군(SFTS)과 진

드기매개뇌염(TBE) 바이러스를 중심으로 다양한 바이러스주를 

확보하며, 3) 워크샵과 심포지엄 등의 지속적인 국가간 교류를 

통해 연구 방법론을 표준화하고 인력과 정보를 교환하며 연구

자 교육을 통해 신변종 바이러스에 대한 연구 역량과 대응 능

력을 키우는 것을 목표로 하였다. 

전체 내용

   최근 감염성 질병의 전 세계적인 확산으로 인해 야생동물과 

관련된 인수공통감염병에 대한 관심이 증가하고 있으며, 이 중

에서도 동아시아 지역은 야생동물로부터 유입된 인수공통병원

체에 의한 신규감염성질병(Emerging Infectious Diseases: 

EID)의 핵심 지역으로 부상하고 있다. 특히 인수공통전염병 병

원체를 보유한 진드기는 철새의 이동경로를 따라 다양한 지리

적 위치로 이동할 수 있어 질병전파의 원인으로 제기되고 있

다. 따라서 본 과제의 주요 내용은 1) 우리나라를 경유하는 동

아시아 철새이동경로상에 있는 국가들의 연구진을 발굴하여 공

동조사 네트워크를 결성하고, 2) 조사방법 표준화, 연구진 교

육, 워크샵 개최, 공동 조사 등을 통해 지속적인 네트워킹과 체

계적, 효율적인 진드기 시료 수집 체계를 구축하고자 하였다. 

또한 수집된 진드기 시료를 바탕으로 3) 진드기매개 바이러스

성 질병의 전파 및 예찰을 숙주인 철새와의 상호작용, 숙주의 

이동전략 등 생태적 측면과 NGS 등을 통한 질병 분석, 병원체 

분리 등 병리학, 유전학적 측면에서 나누어 접근하는 학제적 

융합연구를 실시하였다.     

1단계

(해당 시 작성)
목표

1) 국제협력 네트워크 구축

  ○ 국제네트워크 구성 협의 (6개국 7개소 목표)



  ○ 네트워크 지속 및 안정화

2) 동아시아 지역의 질병 매개체 시료 확보

  ○ 국내외 동아시아 철새이동경로상 지역에서 시료 수집 

  ○ 국외 네트워크 지역 시료수집 협의

  ○ 국내외에서 효율적인 질병 매개체 진드기 수집 및 질병 

예찰을 위한 기술 개발

3) 질병 분석 및 병원체 분리, 확보 

  ○ NGS를 이용한 병원체 분석

  ○ 세포주/분리주 배양을 통한 병원체 분리 및 확보

  ○ 항원/항체 키트개발을 위한 자료 구축

내용

 1) 국제협력 네트워크 구축

   철새이동연구 국가체계를 보유하고 현지 조사가 가능한 지

역과 네트워크 구성을 협의하고, 국외 시료의 도입 또는 현지 

공동연구를 협의하였다. 동아시아 철새이동경로 상의 다양한 

위치에 있는 국가들은 철새의 연간 이동 일정에 따라 진드기를 

수집할 수 있는 시기와 개체수가 각각 다르므로, 향후 지속적

으로 정량적, 체계적인 시료 수집이 가능하도록 시료 수집 방

법을 표준화하고, 현지 공동조사와 워크샵 개최를 통해 연구진

을 교육하였다. 또한 효율적인 정보 공유와 본 연구과제 성과

의 대내외적 홍보를 위해 심포지엄을 개최하였다. 

 2) 질병 매개체 시료 확보

   우리나라는 철새이동경로의 중간에 위치하여 봄, 가을에 철

새가 대규모로 통과하는 지역이다. 따라서 철새 이동시기에 가

장 많은 개체가 통과하며 국내로 유입되는 소형 철새류를 대표

할 수 있도록 서해안 도서지역을 선정하고 봄, 가을 이동시기

에 각각 포획조사를 실시하여 철새에 기생하는 진드기와 조사

지역 식생에 서식하는 진드기 시료를 확보하였다. 이를 통해 

국내 철새 중간기착지역에서 발견되는 진드기의 다양성과 감염

율을 평가하였다. 또한 국내 6곳의 야생동물 구조센터들로부터 

반입된 조류, 포유류에서 진드기 시료를 수집하여 이동성, 정

주성 야생동물에서 발견되는 진드기의 다양성을 평가하였다. 

국외 네트워크 연구진으로부터 수집된 시료의 보관 및 국내 반

입에 관하여 각국의 현지 사정을 고려하여 협의하였며, 1차년

도에는 번식지에서 국내로 유입되는 고위도 지역의 시료를 수

집, 반입하고 2차년도에는 네트워크 전 지역에서 수집되는 시

료를 반입하고자 하였다. 

   또한 복잡하고 설치 장소가 제한적이며, 인력이 많이 소요

되는 기존의 포획설비를 개선하여 보다 다양한 장소에서 효율

적으로 시료를 확보하기 위해 기존의 포획방법들을 개선한 철

새 포획기술 및 진드기 수집기술을 개발하였다.     

 3) 질병 분석 및 병원체 분리, 확보

   동아시아 철새이동경로 상의 광범위한 지역에서 수집된 참

진드기로부터 NGS(Next Generation Sequencing)를 이용한 병원

체 분석을 통하여 국내 및 국외에서 그동안 보고되지 않았었던 

바이러스들이 처음 확인되었으며, 국내 야생동물인 고라니 검

체로부터 처음 SFTS 바이러스를 분리하였다. 연구수행 기간 동

안 확보된 검체에 대한 자료들을 토대로 추후 연구 개발을 위

한 자료들이 구축되었다.

n단계

(해당 시 작성)

목표

내용

연구개발성과 

- 본 과제를 통해 동아시아 철새이동경로상의 9개국 10개 기관 연구진과 공동연

구 협약을 체결하였음.

- 공동조사, 표준화된 진드기 수집 매뉴얼 배포, 워크샵 등을 통해 체계적인 시료 



수집이 가능할 수 있도록 표준화하였음.

- 효율적인 시료 수집을 위해 조류 포획, 진드기 수집 방법 개발에 관한 특허를 2

건 출원하였음.

- 과제 수행 기간동안 국·내외에서 참진드기 총 22,826마리, 동물 혈액 490개, 

동물 사체로부터 비장조직 104개를 확보하였음. 

- 한국의 가금류에서 SFTS 바이러스에 대한 혈청학 및 분자학적 유병률 조사에 

대한 논문 1건과 동아시아 지역 내의 진드기 분포에 대한 논문을 1건, 총 2건을 

국제학술지에 발표하였음. 

- 중국에서 국내로 유입되는 철새(촉새 및 힝둥새)로부터 채집한 참진드기 2개체

에서 SFTS 바이러스를 검출하여, 철새를 통한 바이러스의 국경간 이동을 최초

로 확인한 결과로서 현재 논문을 작성 중임. 

- 국내 고라니로부터 채집한 참진드기에서 랑야바이러스(Langya henipavirus, 

LayV)가 국내 처음 검출되었음.

- 인도네시아 소목장 한 곳에서 채집한 참진드기에서 크리미안-콩고출혈열바이러

스(Crimean–Congo hemorrhagic fever; CCHF) 바이러스 유전자가 처음으로 검

출되었음.

연구개발성과 

활용계획 및

기대 효과

<연구개발 성과>

- 짧은 연구기간으로 인해 연구 성과에 대한 논문들이 현재 작성 중이며, 연구 종

료 시점까지 계속 네트워크 국가들로부터 시료가 반입되고 있기 때문에, 향후 

이 시료들을 분석하여 추가 논문 2건 이상을 작성 예정 중임. 

- 또한 시료수집을 위해 특허 출원한 기술개발 2건에 대해 특허 등록을 진행하고 

있음.

<활용계획>

- 본 연구결과를 토대로 향후 보다 적은 인력으로 다양한 지역에서 효율적인 시료

를 수집하는데 활용 될 것임.

- 본 과제의 수행을 통해 연구진 중 진드기 동정, 질병 분석 및 병원체 분리에 관

한 전문인력을 3명 이상 배출되어 전문가로서 활용할 수 있음.

- 국내 연구진뿐만 아니라 연구 및 교육 기회가 제한된 아시아 국가의 연구자들에 

대한 지원을 통해 아시아 철새이동경로 상의 진드기매개 인수공통감염병 관련 

연구 역량을 증가시켰으며, 이를 통하여 아시아 국가 네트워크 구축을 통한 정

보 수집 및 국제 공통연구를 통한 기술개발에 활용할 수 있음.

<기대효과>

- 앞으로도 동아시아 지역 진드기매개질병의 확산과 전파에 관한 장기적 모니터링

을 위해 본 과제에서 구축한 국제협력 네트워크를 활용하는 것이 가능하며, 국

내 유입 가능성이 있는 인수공통감염병의 예찰 시스템을 확대 구축할 수 있을 

것으로 기대됨.

- 야생동물-인간 사이의 인수공통감염병의 전파 메커니즘에 대한 광범위한 규모

의 연구가 가능하며, 확보한 병원체의 양적, 유전적 다양성을 통해 진단과 치료 

및 백신에 관한 선제적 연구에서 유리한 위치를 차지할 수 있을 것으로 기대됨.

- 이는 향후 질병 진단 산업의 경제적 이익을 창출하는 데에도 기여할 것으로 생

각됨.

- 본 연구의 결과물은 인수공통감염병을 동물단계에서 사전 예방하고 관리할 수 

있는 시스템을 구축할 수 있게 하여 가축 또는 사람에게 2차 감염되어 발생할 

수 있는 경제적, 사회적 피해를 감소시킬 수 있으며, 방역 당국의 질병 감시체

계를 개선하여 사회적 비용을 절감하기 위한 기초를 제공할 것으로 기대함. 
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동아시아 철새이동경로상의 신규 진드기매개 바이러스성 인수공통질병에 

대응하기 위한 국제협력 네트워크 구축

Developing an international cooperative network against the emerging tick-borne viral 

zoonotic diseases along the East Asian Flyway of migratory birds

1. 연구개발과제의 개요

 1) 연구개발의 배경

  최근 감염성 질병의 전 세계적인 확산으로 인해 야생동물과 관련된 인수공통질병(zoonotic 

disease) 또는 벡터매개질병(매개체 질병, vector-borne disease)에 대한 관심이 증가하고 있

다. 특히 동아시아 지역은 야생동물로부터 유입된 인수공통병원체(zoonotic pathogen)에 의한 

신규감염성질병(emerging infectious disease, EID)의 핵심 지역으로 꼽히고 있으며(Kang et 

al., 2013; Morens and Fauci 2020, 그림 1), 현재 동아시아 지역의 EID 확산에 대한 여러 

원인 중 대해 철새 이동에 의한 전파 가능성이 제기되고 있다. 철새는 대규모의 생태적 장벽

과 국경을 통과하기 때문에 각종 외래종과 외래질병의 유입에 대한 매개체 또는 보균자가 될 

수 있기 때문이다(Kinsey et al., 2000; Pietzsch et al., 2008).

   

그림 1. 신규감염성질병(붉은색 점)의 핵심 지역으로 부상하고 있는 동아시아(Morens and Fauci, 

2020).

  우리나라는 동아시아-대양주 철새이동경로(East Asian Australasian Flyway, EAAF)의 중앙
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에 위치하고 있으며, 특히 철새 중에서도 참진드기 매개가 가능한 산새류의 이동경로는 동아

시아 철새이동경로(East Asian Flyway, EAF)로 한정되는데(Yong et al., 2015, 그림 2), 우리

나라는 이들이 번식지(러시아, 몽골, 중국 북부 등)와 월동지(중국 남부, 일본, 동남아시아)를 

오가며 잠시 체류하는 주요 중간기착지 역할을 하고 있다(Nam et al., 2011; Choi et al., 

2014). 우리나라의 야생조류 질병 현황

에 대한 정보는 주로 조류인플루엔자

(Avian Influenza, AI)에 집중되어 있으

나, 기후변화에 따른 철새의 이동양상 변

동은 새로운 질병의 유입을 초래할 수 

있을 것으로 우려되는 상황이다(Lindgren 

et al., 2000, CDC 2019). 우리나라 역

시 철새로부터 국내 미기록 참진드기가 

발견된 사례가 있으며(Kim et al., 2009; 

Choi et al., 2014), 현지에 분포하지 않

는 참진드기가 철새의 사체에서 발견된 

것이 확인(Choi et al., 2022)되면서 철

새에 의한 새로운 흡혈성 매개체의 유입

은 이들이 매개하는 새로운 질병의 유입 

가능성을 강하게 제시하였다.

  특히 흡혈성 기생충인 참진드기는 인

수공통병원체를 보유할 수 있고, 철새의 

이동경로를 따라 다양한 지리적 위치로 

이동할 수 있어 질병 전파의 매개체가 

될 가능성이 있다. 전 세계적으로 진드기

매개질병(tick-borne diseases, TBD)으

로 주목받고 있는 인수공통감염병으로는 

중증열성혈소판감소증후군(severe Fever 

with thrombocytopenia syndrom, SFTS), 아나플라즈마증(anaplasmosis), 라임병(Lyme 

disease), 바베시아증(babesiosis), 큐열(Q-fever) 등이 있다. 일례로 라임병 등을 예방하기 위

해 주요 매개체인 Ixodidae 참진드기의 출현과 철새 이동에 대해 전 세계에서 모니터링하고 

있다(Miyamoto et al., 1993; Ishiguro et al., 2000; Kinsey et al., 2000; Morshed et al., 

2005; Waldenstrom et al., 2007). 

  그러나 진드기매개질병의 국가간 전파 원인으로 철새의 역할에 대한 상반된 논쟁이 존재하

며, 아직까지 이에 대해 명확히 검증된 바가 없다. 특히 2011년 이후 동아시아 철새이동경로 

중앙에 위치한 3개국(한, 중, 일)을 비롯하여 최근 파키스탄, 베트남, 대만, 태국, 미얀마에서

도 보고되는 등 빠르게 확산하고 있는 바이러스성 인수공통감염병인 SFTS는 한, 중, 일의 지

리적 위치와 각 SFTS 바이러스 간의 높은 유사성(Yoshikawa et al., 2015)을 고려하여 SFTS

그림 2. 산새류의 주요 이동 범위인 동아시아 

철새이동경로(EAF). 점선은 동아시아-대양주 

철새이동경로(EAAF)이며, 이 중 (a)는 EAF의 

한계선임(Yong et al., 2015).
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에 감염된 철새 또는 철새에 기생한 참진드기가 SFTS의 장거리 전파에 핵심적인 역할을 할 

것으로 지목되기도 했다(Yun et al., 2015, 그림 3). 하지만 SFTS의 주요 매개체인 작은소피

참진드기는 포유류에 기생하는 참진드기로서 조류에 기생하는 경우는 매우 드물며(Choi et 

al., 2014), 이외에도 철새의 일반적인 이주 방향(종축: 번식지-월동지)과 SFTS의 확산방향(횡

축: 한-중-일)의 불일치, 철새의 이동 범위 대비 질병 확산의 국지적 분포, 숙주와 매개체간의 

질병생태학적인 정보 부족(Du et al., 2014; Deng et al., 2022) 등은 철새가 국가간 SFTS 전

파에 핵심적인 역할을 한다는 것을 검증할 수 없으며, 오히려 철새 이동에 의한 SFTS의 장거

리 전파 확률이 매우 낮을 가능성을 시사한다(Choi et al., 2015). 따라서 질병 전파의 경로와 

원인을 검증하기 위해서는 잠재적 매개체와 병원체를 파악하고, 출현율과 유병률 및 새로운 

매개체의 환경 적응 등에 대한 다학제적인 연구가 필요하였다.

그림 3. 한, 중, 일 SFTS 감염지역(붉은색)과 철새의 예상 이동 경로(초록색)(Yun et 

al., 2015).

  현재 동아시아 철새이동경로(EAF)는 철새 이동에 대한 조사연구 네트워크 및 질병생태학적 

연구가 가장 부족한 이동경로(flyway)이다. 철새 이동에 의한 질병 유입을 검증하고 사전에 대

응하기 위해서는 한 국가만의 관리가 아닌 국가간 협력을 통한 감시 모니터링이 필수적이며, 

다양한 지리적 위치에서의 철새이동 모니터링과 시료 수집, 병원체 확보가 안정적으로 지속되

기 위해서는 각국의 연구자간의 협력과 네트워크 구축이 필수적이다. 그러나 동아시아 철새이

동경로상의 신규감염성질병의 발생과 확산에도 불구하고 동아시아 국가간에 통일된 철새 이동

조사체계가 아직 없어 동아시아 철새의 이동이나 연구 네트워크가 매우 부족하며, 공동 시료

확보 및 연구활동 또한 미비한 실정이다. 예를 들어 SFTS의 경우 국내를 비롯하여 동아시아-

동남아 일대에서 발병하고 일부 집단의 사망률이 30%(Silvas and Aguilar, 2017)에 이르는 높

은 치사율을 가짐에도 불구하고 효과적인 치료법과 백신이 없으며(Yoshikawa, 2021), 철새에 

의한 장거리 질병 전파에 사전 대응할 수 있는 조사연구나 이를 위한 네트워크가 매우 부족한 
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실정이다(Oh et al., 2016). 특히, 산새류는 참진드기 매개가 가능하며, 이들의 모니터링은 

‘Bird banding’ 방식으로 직접 포획해서 조사하기 때문에 이동정보 외에도 새의 혈액/조직 및 

매개체 등의 시료 수집이 용이하다. 따라서 공동의 협력과 통합적인 산새류 이동조사체계 

(banding schemes)를 통해 산새류 이동의 광범위한 시공간적 자료와 질병생태학적 연구 성과

를 얻을 수 있다. 북미나 유럽의 경우 국가간 합의된 banding scheme을 바탕으로 산새류의 

이동 모니터링과 다양한 연구 목적의 네트워크가 활성화 되어있다(Nam et al., 2017). 따라서 

다양한 지리적 위치의 서식지에서 일원화된 조사가 진행되고 있으며, 조사자료의 공유를 통해 

해당 철새이동경로 상의 산새류 이동과 질병 생태학적 연구에 많은 성과를 얻고 있다(Olsén 

et al., 1995; Elfving et al., 2010; Hoffman et al., 2018; Wiljelmsson et al., 2020; 

Sormunen et al., 2022). 따라서 본 연구는 동아시아 철새이동경로 상의 국가간 철새와 흡혈

성 매개체, 바이러스성 질병 연구 및 시료 수집 목적의 네트워크를 구축하고, 이를 통해 다양

한 지리적 위치로부터 안정적으로 시료를 확보하여 주요 바이러스성 참진드기 매개질병의 다

양한 바이러스 주를 확보하고자 하였다. 

그림 4. 그물로 포획된 철새에 가락지를 부착하고, 식별 정보를 기록하는 이동성 산새류 

조사(왼쪽), 포획된 산새류(노랑턱멧새)에 기생하는 참진드기 시료 채집(오른쪽).

 2) 연구개발 대상의 국내외 현황

 (1) 동아시아의 진드기매개바이러스성 인수공통감염병의 연구 현황

  참진드기 매개로 인해 전파될 수 있는 바이러스성 진드기매개감염병은 크게 중증열성혈소판

감소증후군(SFTS), 진드기매개뇌염(tick-borne encephalitis, TBE), 크리미안콩고출혈열

(Crimean-Congo haemorrhagic fever, CCHF) 등을 예상할 수 있다. 이 중 국내에서 환자가 

발생하고 있는 SFTS 외에도, 아직 국내에 환자가 보고되지 않은 TBE 및 CCHF를 매개할 수 

있는 참진드기가 철새를 통해 국내에 유입될 가능성을 배제할 수 없다. 특히 우리나라는 

CCHF 발생국을 통과하는 중앙아시아 철새이동경로(Central Asian Flyway)와 달리 TBE 발생

국(극동러시아)과 동아시아철새이동경로(EAF)로 직접 연결되어 있어, 향후 새로운 타입의 TBE 
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유입 가능성이 높을 것으로 판단된다. 

   가. 중증열성혈소판감소증후군(severe fever with thrombocytopenia syndrome, SFTS)  

  중증열성혈소판감소증후군은 Bunyavirales 목 Phenuiviridae 과 Bandavirus 속에 속하는 세 

개의 분절을 포함한 음성가닥(negative-strand) RNA 바이러스인 Bandavirus dabieense 종이 

원인체로서 국내에서는 3급 법정감염병으로 지정되어 있으며 현재 전국적으로 환자가 발생하

고 있다. 특이적인 임상증상으로는 혈소판감소증, 백혈구감소증을 동반한 경증의 열성 질환부

터 출혈열, 뇌염, 다발성 장기부전을 보이고 사망에까지 이를 수 있다(Li et al., 2022). 2013

년 5월에 국내에서 첫 환자가 보고된 이후 발생 증가 추세를 나타내며 2023년까지 11년간 총 

1,895명의 환자가 발생하였으며, 사망자는 2022년까지 317명이 사망, 18.7%의 높은 치사율

을 기록했다(질병관리청 감염병누리집, 2022). SFTS 바이러스는 2009년에 중국에서 처음 환

자로부터 분리되어 2011년도에 공식 보고되었으며, 2013년 한국과 일본의 사람 환자에서 감

염된 사실이 각각 처음 보고되었다(Kim et al., 2013; Takahashi et al., 2014; Yu et al., 

2011). 2019년에는 베트남, 2020년에 대만에서 사람 및 동물에서 SFTS 바이러스 감염이 확

인되었으며, 최근 파키스탄, 태국, 미얀마에서도 보고되는 감염병이다(Tran et al., 2019; 

Peng et al., 2020; Zohaib et al., 2020; Rattanakomol et al., 2022). 작은소피참진드기

(Haemaphysalis longicornis), 개피참진드기(Haemaphysalis flava), 뭉뚝참진드기

(Amblyomma testudinarium), 일본참진드기(Ixodes nipponensis) 등의 참진드기가 SFTS의 주

된 매개체로 보고되었다(Jung et al., 2019; Luo et al., 2015; Suh et al., 2016). 특히 작은

소피참진드기를 매개하는 SFTS 바이러스의 전파에 있어 철새의 역할에 대한 연구가 진행되고 

있다(Yun et al., 2015). SFTS의 발생시기는 주로 3~11월이며, 겨울을 제외하고 지속적으로 

환자가 발생하고 있다. SFTS 바이러스에 감염된 사람 환자의 체액이나 혈액과 직접 접촉하거

나 에어로졸에 의해 의료진 또는 가족으로 2차 전파 사례가 확인되었으나, 현재까지 상용화된 

백신이나 특이적인 치료제는 존재하지 않는다(Hu et al., 2022; Jung et al., 2019; Moon et 

al., 2019).

그림 5. 중증열성혈소판증후군(SFTS) 연도별 환자 발생국 현황도.
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   나. 진드기매개뇌염(Tick-borne encephalitis, TBE) 

  진드기매개뇌염은 플라비바이러스(Flaviviridae) 과 플라비바이러스(Flavivirus) 속에 속하는 

세 개의 분절을 포함한 양성가닥(positive-strand) RNA 바이러스가 원인체인 인수공통감염병으

로 사람에 감염시 신경학적 증상을 일으키는 발열성 질병이다(Lindenbach and Charles, 

2001). 진드기매개뇌염 바이러스는 참진드기(Ixodes 속) 및 피참진드기(Haemaphysalis 속) 등

이 매개하는 것으로 알려져 있으며, 유럽형(TBEV-Eur)은 주로 Ixodes ricinus, 시베리아형

(TBEV-Sib)과 극동형(TBEV-FE)은 산림참진드기(I. persulcatus)에서 바이러스가 확인된다

(Jääskeläinen et al., 2011). 유럽에서는 연간 수천 명의 환자가 발생하여 점차 그 수가 증가

하고 있으며, 참진드기의 활동이 활발해지는 4~11월 사이에 크게 증가하는 경향을 보이지만 

특이치료제가 없어 대증치료를 적용한다(Van Heuverswyn et al., 2023). 예방접종은 오스트리

아, 독일, 러시아에서 생산된 백신(FSME-Immun®, Encepur®, EnceVir®, Moscow®)이 사용되

며, TBE 발생국가의 고위험 집단을 대상으로 해당국에서 접종 가능하다(Amicizia et al., 

2013). 국내에서 분리된 TBE 바이러스는 유럽에서 발병되고 있는 Western subtype으로, 주변

국에서 발생되고 있는 아형과 달라 이에 대한 연구가 필요하다(Kim et al., 2008). 최근 국내

에서도 작은소피참진드기(Haemaphysalis longicornis), 개피참진드기(H. flava), 일본참진드기

(Ixodes nipponensis)와 야생 설치류에서 TBEV가 확인된 바가 있으나 사람 및 반려동물에서 

임상증상을 보이는 환자의 발생 보고는 아직까지 없다(Kim et al., 2009). 그러나 2015년부터 

2018년까지 제주도의 농업 종사자를 대상으로 진행한 혈청학적 진단검사 결과, 313개의 혈청 

시료 중 6개(1.9%)에서 항체 양성 결과를 확인한 바 있다(Yoo et al., 2020). 따라서 국내의 

참진드기 접촉 기회가 많은 직업군에서도 진드기매개 뇌염의 발병 가능성이 높으므로 예의주

시할 필요가 있다.

그림 6. 진드기매개 Flaviviruses(TBFV)의 분포 현황(Lindqvist et al., 2018).
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   다. 크리미안콩고출혈열(Crimean-Congo haemorrhagic fever, CCHF) 

  크리미안콩고출혈열은 Bunyavirales 목 Nairoviridae 과의 나이로바이러스(Orthonairovirus) 

속에 속하며 3개의 분절을 포함한 음성 가닥(negative-stranded) RNA 바이러스에 의해 발병

하는 CCHF는 아시아 지역에서는 중국과 파키스탄, 인도 등에서 보고되었다(Begum et al., 

1970; Bente et al., 2013; Hoogstraal 1979). 국내에는 1급 법정감염병으로 지정되어 있으나 

아직까지 환자의 발생 보고는 없다. 중국의 경우 1965년 중앙아시아에 인접한 신장 서북부 지

역에서 최초로 발생하였고, 1966년 환자와 참진드기에서 최초로 바이러스가 분리되었으며 가

축의 혈청에서도 항체가 검출되었다(Sun et al., 2009; Feng et al., 2004). 사람에 감염시 고

열, 두통, 오심부터 점상출혈, 결막 출혈, 객혈, 흑변 등의 임상증상이 동반되고, 중증의 경우 

다발성 장기부전, 파종성혈관내응고의 증상을 보이며 사망한다(Hoogstraal 1979; 

Appannanavar and Mishra, 2011). 중국 내 1965년부터 1994년까지 보고된 260건의 인체 감

염사례에서 치사율은 21%로 보고되었다(Papa et al., 2002). CCHF 바이러스에 감염된 참진

드기에 물리거나 감염된 동물의 혈액, 조직 접촉, 또는 진드기-동물-진드기 순환으로 인해 소, 

양, 염소, 토끼 등 다양한 동물을 감염시킬 수 있다(Spengler et al., 2016). 35종 이상의 진

드기에서 CCHF 바이러스의 유전자가 검출되어 이 질병을 매개하는 것으로 보고되었으며, 주

요 인체 감염 매개 진드기는 Hyalomma 속 참진드기로 알려져 있다(Nasirian 2022; Belobo 

et al., 2021). 특히 본 질병을 매개할 수 있는 것으로 보고된 참진드기 1종(뿔참진드기, 

Rhipicephalus sanguineus)이 국내 서식하는 것으로 보고되었다(Choe et al., 2011). CCHF 

환자에 특이적인 백신이나 치료제는 없으나, 감염 환자에 항바이러스제제인 리바비린을 적용

시 사망률이 1.7배 감소하는 것을 확인한 메타분석 결과가 보고된 바 있다(Arab-Bafrani et 

al., 2019).

그림 7. 크리미안콩고출혈열 바이러스 검출 현황 및 환자 발생 현황(WHO, 2022).
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 (2) 동아시아 철새 이동과 매개체 및 병원체 관련 연구

   가. 국내 철새의 참진드기 출현 현황 및 유병률 연구

  우리나라는 철새를 상시 포획하여 가락지를 부착하는 조사가 본격적으로 진행된 역사가 매

우 짧으며, 초기 연구는 가장 먼저 상시 가락지부착조사가 시작된 전라남도 홍도와 흑산도를 

통과하는 산새를 대상으로 진행되었다. 전남 홍도에서 지빠귀류와 멧새류를 비롯한 산새류 12

종으로부터 참진드기를 채집한 결과, Ixodes trudus가 66.2%로 우점종으로 나타났으며, 그 외

에 Ixodes nipponensis, Haemaphysalis flava 등이 보고되었다(Kim et al., 2009). 이후 연구

에서 철새 21종에서 참진드기 212개체를 채집하고 조사한 결과, Ixodes turdus(146개체), 

Haemaphysalis flava(40개체), I. nipponensis(13개체), H. longicornis(12개체), I. 

ornithophila(1개체) 순으로 우점하였다(Kang et al., 2013). 국내 선행 연구에 따르면 철새의 

참진드기 감염률은 최소 1.4%(Kim et al., 2009)부터 최대 8-16%(Choi et al., 2014, Kim et 

al., 2016)까지 다양하게 나타났다.

   역시 국내 주요 중간기착지 중 하나인 제주도에서는 총 75종 934개체의 철새에서 참진드

기를 수집하였으며, Haemaphysalis flava, H. formosensis, H. longicornis, H. concinna, 

Ixodes turdus 및 I. nipponensis의 6종을 확인하였다. 우점종은 H. flava(72.2%)와 I. 

turdus(17.3%)이었으며 주로 바닥을 돌아다니며 먹이를 찾는 지빠귀류에서 확인되었다. 특히 

H. longicornis는 제주도에서 우점종인 참진드기이지만, 철새에서 수집된 것은 전체 진드기의 

3.8%에 불과하였다(Choi et al., 2014). 

   일본 동부의 산새류에서 채집한 참진드기의 79.0%가 Ixodes turdus 로 가장 출현율이 높

았으며(Yamauchi & Mori 2004), 이는 국내의 조사 결과(Kang et al., 2013)와 비슷한 결과이

다. 일본 중부의 철새 진드기 조사(1995-1997)에서 가장 많이 채집된 진드기는 

Haemaphysalis flava(94.4%)였으며(Ishiguro et al., 2000), 홍도에서도 6종의 철새에서 유충

(larva) 1개체와 약충(nymph) 20개체가 확인되었다(Kim et al., 2009). 이 외에 전남 홍도에서 

호랑지빠귀에서 국내 미기록 참진드기(Haemaphysalis ornithophila)가 보고되었으며(Kim et 

al., 2009), 제주도에서 철새로부터 수집한 참진드기 중 국내 미기록 종인 H. formosensis 및 

제주도 미기록종인 H. concinna를 보고하였다(Choi et al., 2014).  

   나. 철새 참진드기에서의 병원체 검출

  철새에서 수집한 참진드기의 병리학적 연구 역시 상시 가락지부착조사를 실시한 지역 위주

로 실시되었다. 전남 홍도에서 지빠귀류와 멧새류에서 수집한 Ixodes 속 참진드기로부터 

Anapalsma, Borrelia, Bartonella 병원체가 검출되었다(Kang et al., 2013). 또한 국내에서 이

동 중인 40개체의 지빠귀류에서 아나플라즈마증을 조사한 결과 Anaplasma phagocytophilum

에 감염된 개체가 봄에만 확인되고 가을철에는 확인되지 않았으며(Oh et al., 2014), 이는 

TBD가 봄철에 북상 이동하는 철새에 의해 저위도에서 고위도로 전파되는 방향성이 있음을 보
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여준다. 

  그동안 TBD에 대해 수행된 대다수의 연구가 병원체의 신규 검출과 증례, 유병률, 병원성, 

계통학적 또는 역학적인 연구에 속하며, 국내에서 숙주와 매개체의 생태적 특징을 감안한 질

병생태학적인 연구는 사실상 없는 실정이다. 특히 장거리 전파의 의혹을 받는 철새의 경우 국

가간 이동 중인 개체의 병원체 감염 여부를 파악하기 위한 연구도 전무하다(Choi et al., 

2015; Yoshikawa et al., 2015).

  국외 연구에서는 철새가 라임병의 원인균인 Borrelia burgdorferi의 장거리 확산에 중요한 

역할을 하나(Miyamoto et al., 1993; Smith et al., 1996; Humair 2002), 병원체 전파에 대한 

철새의 역할은 아직 검증된 바 없다(Ogden et al., 2008; Paulauskas et al., 2009; 

Hildebrandt et al., 2010; Palomar et al., 2012). 중국 내에서는 SFTS 주요 위험지역은 인

체감염사례와 환경 요인(일조시간, 습도, 온도 등)에 기반하여 추정된 바가 있으나(Liu et 

al., 2015), 현재 질병 전파와 관련된 철새 이동의 역할과 기작을 규명할 수 있는 생태학적 

정보가 부족하기 때문에 막연히 EAAF를 따라 질병이 확산될 것이라는 추정과 그에 따른 예측

에는 한계가 있다. 본 연구 전까지 철새의 혈액이나 조직, 또는 철새 참진드기에서 SFTS를 

포함한 진드기 매개 바이러스가 검출된 바는 없으며, 따라서 철새에 의한 신규 바이러스성 질

병의 장거리 확산에 대한 명백한 증거는 이전까지 확인되지 않은 상태였다.

   다. 아시아 지역의 부족한 철새 이동연구 네트워크

  북미(North American Bird Banding Program), 유럽(EURING)과 아프리카(AFRING)의 경우 철

새가락지 부착체계(banding scheme)를 통한 대륙별 조사 체계를 통해 안정적으로 시료를 확보

해 왔다. 또한 이들 국가들은 무선주파수를 이용한 자동화 추적네트워크(Motus system)를 운

영하고 있는 등 철새의 무선 추적 네트워크가 적용되고 있으며, 인공위성(Argos 위성 또는 

ICARUS 기반) 또는 GPS 추적 장치를 이용하여 철새 개체의 이동 연구가 활발하게 진행되고 있

다. 따라서 철새의 이동 패턴에 따른 진드기의 이동양상에 대해 많은 연구가 이루어져 왔다

(Olsén et al., 1995; Elfving et al., 2010; Hoffman et al., 2018; Wiljelmsson et al., 2020; 

Sormunen et al., 2022).

  그러나 우리나라가 포함된 동아시아 철새이동경로지역은 아직 통일된 철새모니터링 체계가 

수립되어 있지 않은 실정이다. 우리나라는 미군에 의해 실시된 이동성 동물(철새)의 병리학적 

조사 네트워크(Migratory Animal Pathological Survey, MAPS; 1964-1972) 이후 200년대 중반

에 들어서 국립생물자원관에서 가락지부착체계를 수립하고 철새 연구를 진행하고 있으며, 일

본은 1924년 농상무성의 주도로 최초의 가락지부착조사를 시작하고 1961년부터 민간 조류연

구 단체인 야마시나조류연구소에서 일본 전역의 가락지부착조사를 관장하고 있는 등 각 국가

별로 독자적인 체계를 운영하고 있다. 그러나 국가별 철새이동연구체계가 수립된 한, 중, 일을 

제외한 비 OECD 국가들은 연구인력과 역량, 교육기회의 부족으로 인해 정보 공백이 발생하

며, 이는 참진드기와 진드기 매개 질병의 기후변화 및 철새에 의한 장거리 확산 및 예측을 어

렵게 하는 요소로 작용하고 있다. 철새의 이동연구체계 및 표준화된 지침, 정보공유 네트워크 
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미비로 인해 동아시아 및 동남아시아에서 참진드기를 매개할 수 있는 철새의 연구가 절대적으

로 부족하며, 따라서 진드기 매개 질병의 장거리 전파를 해석할 수 있는 철새의 지리적 연결

성과 이동의 기원에 대한 정보 부족하다. 특히 철새에 의한 참진드기와 진드기 매개 질병 전

파 현황, 예측 및 대응의 필수적인 요소인 철새의 번식지와 월동지의 분포, 지역별 참진드기

와 진드기 매개 질병의 유병률, 시공간적인 철새의 지리적 이주 연결성, 시공간적인 철새의 

이동 전략 등에 대한 정보가 미비한 실정이다. 

그림 8. 참진드기를 흔히 매개하는 소형 멧새류 5종의 번식지(검은색) 및 월동지(옅은 회색)의 다양한 

지리적 분포. (a)노랑눈썹멧새, (b)꼬까참새, (c)흰배멧새, (d)촉새, (e)노랑턱멧새(Nam et al., 2011, 

왼쪽), 철새의 번식지와 월동지 사이의 시공간적 (위) 지리적 이주 연결성(migratory connectivity)과 

(아래) 이동 전략(migration strategy)의 여러 가지 사례(Choi et al., 2019, 오른쪽).
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3) 연구개발과제의 목표 및 내용

 (1) 국제협력 네트워크 구축 

  철새이동연구 국가체계를 보유하고 현지 조사가 가능한 지역과 네트워크 구성을 협의하고 

국외 시료의 도입 또는 현지 공동연구를 협의한다. 동아시아 철새이동경로상의 다양한 위치에 

있는 국가들은 철새의 연간 이동 일정에 따라 참진드기를 수집할 수 있는 시기와 개체수가 각

각 다르므로, 향후 지속적으로 정량적, 체계적인 시료 수집이 가능하도록 시료 수집 방법을 

표준화하고, 현지 공동조사와 워크샵 개최를 통해 연구진을 교육한다. 또한 효율적인 정보 공

유와 본 연구과제 성과의 대내외적 홍보를 위해 심포지엄을 개최하고자 하였다. 

 (2) 질병 매개체 시료 확보

  우리나라는 철새이동경로의 중간에 위치하여 봄, 가을에 철새가 대규모로 통과하는 지역이

다. 따라서 철새 이동시기에 가장 많은 개체가 통과하며 국내로 유입되는 소형 철새류를 대표

할 수 있도록 서해안 도서지역을 선정하고 봄, 가을 이동시기에 각각 포획조사를 실시하여 철

새에 기생하는 참진드기와 조사지역 식생에 서식하는 참진드기 시료를 확보하였다. 이를 통해 

국내 철새 중간기착지역에서 발견되는 참진드기의 다양성과 감염율을 평가하였다. 또한 국내 

6곳의 야생동물 구조센터들로부터 반입된 조류, 포유류에서 참진드기 시료를 수집하여 이동

성, 정주성 야생동물에서 발견되는 참진드기의 다양성을 평가하였다. 국외 네트워크 연구진으

로부터 수집된 시료의 보관 및 국내 반입에 관하여 각국의 현지 사정을 고려하여 협의하며, 1

차년도에는 번식지에서 국내로 유입되는 고위도 지역의 시료를 수집, 반입하고 2차년도에는 

네트워크 전 지역에서 수집되는 시료를 반입하고자 하였다. 

  또한 복잡하고 설치 장소가 제한적이며 인력이 많이 소요되는 기존의 포획설비를 개선하여 

보다 다양한 장소에서 효율적으로 시료를 확보하기 위해 기존의 포획방법들을 개선한 철새 포

획기술 및 참진드기 수집기술을 개발하고자 하였다. 

 (3) 질병 분석 및 병원체 분리, 확보 

  동아시아 철새이동경로상의 광범위한 지역에서 수집된 참진드기로부터 병원체를 분석하기 

위해 대량의 병렬 데이터 생산을 통해 유전자의 염기서열을 고속으로 분석하는 기술인 차세대

염기서열분석법(next-generation sequencing, NGS)과 기존의 정밀진단기술인 역전사중합효소

연쇄반응(reverse transcription polymerase chain reaction, RT-PCR)을 적용하였다. 검출된 

병원체에 대해서 세포주를 배양하고 분리주를 확보하며, 이에 대한 항원 및 항체 검사(PCR, 

IFA 또는 ELISA)를 실시한다. 특히 이번 분석에서는 국내에 보고된 SFTSV 및 동아시아 철새이

동경로를 따라 유입가능성이 높은 TBEV를 포함하여 국내에서 아직 밝혀지지 않은 진드기 매개 

바이러스성 병원체 검출을 목표로 유전자 분석을 실시하였다. 그 외 비바이러스성 진드기 매

개 병원체인 바베시아, 보렐리아, 아나플라즈마, 에를리키아, 타일레리아, 바르토넬라 등의 
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분석을 함께 실시하여 검출률을 분석하였다. 그 결과 다양한 국가와 지리적 기원, 숙주, 서식 

환경에서 수집된 참진드기로부터 진드기매개질병을 유발하는 다양한 병원체에 대한 항원 및 

항체 키트 개발을 위한 자료를 구축하고자 하였다.

  동아시아 철새이동경로(EAAF)상의 국가 간 철새와 흡혈성 매개체, 바이러스성 질병 연구 및 

시료 수집 목적의 네트워크를 구축하고 이를 통해 다양한 지리적 위치로부터 안정적인 시료를 

확보하여 주요 바이러스성 진드기 매개질병의 다양한 바이러스주를 확보하고, 확인된 병원체

와 철새의 전파 위협에 대한 선제적인 연구를 바탕으로 동아시아 신규감염성질병의 사전 대응 

능력 향상에 기여하고자 하였다. 국제적인 네트워크 구성을 통해 동아시아의 광범위한 지역에 

대한 모니터링이 가능하며, 국내 유입 가능성이 있는 인수공통감염병의 예찰 시스템을 확대 

구축할 수 있다. 야생동물-인간 사이의 인수공통전염병 전파 메커니즘에 대한 광범위한 규모

의 연구가 가능하며, 확보 병원체의 양적, 유전적 다양성을 통해 진단, 치료 및 백신에 관한 

선제적 연구에서 유리한 위치를 차지할 수 있으며, 향후 질병 진단 산업의 경제적 이익을 창

출하는 데에도 기여할 것으로 기대한다. 마지막으로 본 연구의 결과물은 인수공통감염병을 동

물단계에서 사전 예방하고 관리할 수 있는 시스템을 구축할 수 있게 하여 사람에게 2차 감염

되어 발생할 수 있는 경제적, 사회적 피해를 감소시킬 수 있으며, 방역 당국의 질병 감시체계

를 개선하여 사회적 비용을 절감하기 위한 기초를 제공할 수 있다. 
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2. 연구개발과제의 수행 과정 및 수행 내용

  본 과제는 최초 구상한 연구개발계획에 따라 철새이동경로에 따른 진드기매개질병의 예찰을 

위한 국내·외 협력 체계 구축, 참진드기를 비롯한 야생동물의 혈액, 비장 시료 수집, 철새이동

경로 분석 및 NGS와 PCR을 이용한 병원체 분석, 그리고 철새이동경로에 따른 진드기매개질

병의 예측 순으로 진행하였다(그림 9).

그림 9. 연차별 연구개발 추진 체계와 흐름도.

2-1. 국제협력 네트워크 구축

 1) 국제협력 네트워크 발굴, 구성 협의 

  본 과제기간 동안 총 9개국 10개 연구기관과 공동연구협정을 체결하고 공동조사, 시료 반

입, 공동 논문 작성 등을 논의하였다(그림 10, 표 1).
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그림 10. 해외 시료 확보를 위한 연구협력 체결 국가(청색: 철새 유래 시료, 적색: 

식생, 가축 및 야생동물 유래 시료).

국가 날짜 기관

태국 2022.08.08. Veterinary Science, Chulalongkorn University 

몽골 2022.08.16. Wildlife Science and Conservation Center of Mongolia (WSCC)

홍콩 2022.11.22. Hong Kong Birdwatching Society (HKBWS)

필리핀 2022.12.07.
College of Veterinary Medicine, University of the Philippines Los 

Baños

베트남

(하노이)
2022.12.15.

Faculty of Veterinary Medicine, Vietnam National University of 

Agriculture

일본 2022.12.31. Biological Sciences, Tokai University

인도네시아 2023.02.21. Veterinary Medicine, Universitas Gadjah Mada

파키스탄 2023.03.13. Veterinary Science, University of Veterinary and Animal Sciences

대만 2023.04.28. Veterinary School, National Taiwan University

베트남

(호치민)
2023.06.07. Animal Science and Veterinary Medicine, Nong Lam University

표 1. 국제공동연구협정 체결국가

(1) 태국

 

 2022년 8월 태국 방콕에 위치한 쭐랄롱꼰대학교 수의과대학(Faculty of Veterinary Science, 



15

Chulalongkorn University)을 방문하여 병리학부 수의기생충학연구실의 Morakot 

Kaewthamasorn 교수와 국제연구협력 합의각서(Cooperative agreement)를 체결하고 진드기매

개질병에 관련된 현지 공동조사를 실시하였다. 연구협력에 대한 상세내용은 다음과 같다.

  ○ 학술정보의 교류

  ○ 연구, 교육 및 그 외 협력 활동에 대한 교수진의 교류

  ○ 학회, 심포지엄, 워크숍, 세미나의 참석을 위한 교수진의 교류

  ○ 진드기 및 진드기매개질병을 포함한 상호 관심 주제에 대한 공동 연구사업 구축: 특히 

태국의 지역 환경 및 동물로부터 참진드기 또는 혈액의 수집 및 제공

그림 11. 서울대학교 수의내과학교실과 태국 쭐랄롱꼰대학교 수의학부 기생충학연구실의 

진드기매개질병 연구 협약 체결.

(2) 몽골

  2022년 8월 몽골 울란바타르에 위치한 Wildlife Science and Conservation Center of 

Mongolia(WSCC)를 방문하여 기관장인 Nyambayar Batbayar과 국제협력협의각서를 체결하였

다. WSCC는 야생동물보전, 연구를 수행하는 몽골 내 최대 규모의 NGO로 2004년에 설립되어 

다양한 연구팀을 보유하고 있으며, 철새이동연구와 관련하여 울란바타르에 위치한 연구실 및 

각지에 3개의 현지 스테이션을 운영 중이다. 현지 스테이션 중 우리나라가 속한 철새이동경로

에 포함되는 Khurkh Bird Ringing Station(현지 코디네이터: Ms. Tuvshinjargal Erdenechimeg)

에서 공동조사 및 시료 수집을 협의하였다. 협의내용은 다음과 같다.

  ○ WSCC측에 현장조사비(한화 750만원) 및 시료수집 관련 소모품 제공

  ○ 몽골 현지조사기간(8-10월, 4-6월)동안 포획조류 및 포유류, 야생동물 서식지에서 참진

드기 수집 및 서울대로 송부 

  ○ 공동현지조사 1회(몽골)
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  ○ 참진드기 수집, 동정관련 워크샵 2회 참여(한국)

  ○ WSCC측의 조류 진드기 유병률 정보 제공 및 제공한 시료에 대한 SNU측의 연구 결과 

공유

그림 12. 울란바타르 WSCC 본부에서 기념촬영.

(3) 홍콩

  2022년 11월 Hong Kong Bird Watching Society(HKBWS)의 기관장인 Yat-tung Yu씨가 한

국에 방문하여 국제협력합의각서를 체결하였다. HKBWS는 1957년 설립된 홍콩 최대 조류연

구, 보전활동 NGO로 현재 홍콩 전체의 가락지부착조사 체계를 관리히고 있으며, 철새이동조

사팀(현지코디네이터: Ms. Anna Moulin)이 연중 현지 조사를 실시하고 있다. 공동연구에 관한 

합의 내용은 다음과 같다. 

  ○ HKBWS측에 현장조사비(한화 750만원) 및 시료수집 관련 소모품 제공

  ○ 홍콩 현지조사기간(11월-5월)동안 포획조류 및 포유류, 야생동물 서식지에서 참진드기 

수집 및 서울대로 송부 

  ○ 공동현지조사 1회(홍콩)

  ○ 진드기 수집, 동정관련 워크샵 2회 참여(한국)

  ○ HKBWS측의 조류 진드기 유병률 정보 제공 및 제공한 시료에 대한 SNU측의 연구 결과 

공유
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그림 13. 홍콩 HKBWS 본부에서 방문 기념촬영.

(4) 필리핀

  2022년 12월 필리핀 로스바뇨스에 위치한 필리핀 로스바뇨스 대학교 수의과대학(University 

of the Philippines Los Baños, College of Veterinary Medicine)을 방문하여 비임상과학부의 

Remil L. Galay 교수와 국제연구협력 합의각서(Cooperative agreement)를 체결하고 진드기매

개질병에 관련된 현지 공동조사를 실시하였다. 연구협력에 대한 상세내용은 다음과 같다.

  ○ 학술정보의 교류

  ○ 연구, 교육 및 그 외 협력 활동에 대한 교수진의 교류

  ○ 학회, 심포지엄, 워크숍, 세미나의 참석을 위한 교수진의 교류

  ○ 진드기 및 진드기매개질병을 포함한 상호 관심 주제에 대한 공동 연구사업 구축: 특히 

필리핀의 지역 환경 및 동물로부터 참진드기 또는 혈액의 수집 및 제공
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그림 14. 서울대학교 수의과대학 수의내과학교실과 필리핀 

로스바뇨스대학교 수의과대학 비임상과학부의 진드기매개질병 연구 협약 

체결.

(5) 베트남(하노이)

 

 2022년 12월 베트남 하노이에 위치한 베트남 국립농업대학교 수의과대학(Vietnam National 

University of Agriculture, Faculty of Veterinary Medicine)을 방문하여 기생충학부 Bui Khanh 

Linh 교수와 국제연구협력 합의각서(Cooperative agreement)를 체결하고 진드기매개질병에 관

련된 현지 공동조사를 실시하였다. 연구협력에 대한 상세내용은 다음과 같다.

  ○ 학술정보의 교류

  ○ 연구, 교육 및 그 외 협력 활동에 대한 교수진의 교류

  ○ 학회, 심포지엄, 워크숍, 세미나의 참석을 위한 교수진의 교류

  ○ 진드기 및 진드기매개질병을 포함한 상호 관심 주제에 대한 공동 연구사업 구축: 특히 

베트남의 지역 환경 및 동물로부터 참진드기 또는 혈액의 수집 및 제공
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그림 15. 서울대학교 수의과대학 수의내과학교실과 베트남 국립농업대학교 수의과대학 기생충학부의 

진드기매개질병 연구 협약 체결.

(6) 일본

  2022년 12월 일본 토카이 대학교 생물학부 학장인 Hideki Minami 교수와 서면으로 국제협

력합의각서를 체결하였다. 삿포로에 위치한 토카이대학 생물학부는 일본삼림총합연구소 홋카

이도 연구소와 함께 현지 국유림(히츠지가오카숲)에서 30년 이상 철새이동 장기생태연구를 수

행하고 있으며, 토카이 대학교 생물학부의 Shin Matsui 교수가 국제협력 책임을, 일본삼림총합

연구소 홋카이도연구소의 전임 원장인 Noritomo Kawaji 박사가 현지조사 및 조사 허가 책임

을, Hinako Ishikura씨가 시료 수집을 실시하였다. 공동연구에 관한 합의 내용은 다음과 같다.

  ○ 토카이대측에 현장조사비(한화 750만원) 및 시료수집 관련 소모품 제공

  ○ 일본 현지조사기간(4월-6월, 8-10월)동안 포획조류 및 포유류, 야생동물 서식지에서 참

진드기 수집 및 서울대로 송부 

  ○ 공동현지조사 1회(일본)

  ○ 국제심포지엄 1회 참여(한국)

  ○ 참진드기 수집, 동정관련 워크샵 1회 참여(한국)

  ○ 토카이대측의 조류 진드기 유병률 정보 제공 및 제공한 시료에 대한 SNU측의 연구 결과 

공유 

 

(7) 인도네시아

  2023년 2월 인도네시아 족자카르타에 위치한 가자마다대학교 수의과대학(Universitas 

Gadjah Mada, Faculty of Veterinary Medicine)을 방문하여 수의과대학의 학장인 Teguh 

Buipitojo 및 기생충학부의 Ana Sahara 교수와 국제연구협력 합의각서(Cooperative 

agreement)를 체결하고 진드기매개질병에 관련된 현지 공동조사를 실시하였다. 연구협력에 대
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한 상세내용은 다음과 같다.

  ○ 학술정보의 교류

  ○ 연구, 교육 및 그 외 협력 활동에 대한 교수진의 교류

  ○ 학회, 심포지엄, 워크숍, 세미나의 참석을 위한 교수진의 교류

  ○ 진드기 및 진드기매개질병을 포함한 상호 관심 주제에 대한 공동 연구사업 구축: 특히 

인도네시아의 지역 환경 및 동물로부터 참진드기 또는 혈액의 수집 및 제공

그림 16. 서울대학교 수의과대학 수의내과학교실과 베트남 국립농업대학교 

수의과대학 기생충학부의 진드기매개질병 연구 협약 체결.

(8) 파키스탄

  2023년 3월 파키스탄 라호르에 위치한 파키스탄 라호르 수의과대학교 수의학부(University 

of Veterinary and Animal Sciences, Lahore-Pakistan, Department of Veterinary Medicine)

을 방문하여 부총장인 Nasim Ahmad 및 수의학부 Muhammad Avais 교수와 국제연구협력 합

의각서(Cooperative agreement)를 체결하고 진드기매개질병에 관련된 현지 공동조사를 실시하

였다. 연구협력에 대한 상세내용은 다음과 같다.

  ○ 학술정보의 교류

  ○ 연구, 교육 및 그 외 협력 활동에 대한 교수진의 교류

  ○ 학회, 심포지엄, 워크숍, 세미나의 참석을 위한 교수진의 교류

  ○ 진드기 및 진드기매개질병을 포함한 상호 관심 주제에 대한 공동 연구사업 구축: 특히 

파키스탄의 지역 환경 및 동물로부터 참진드기 또는 혈액의 수집 및 제공
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그림 17. 서울대학교 수의과대학 수의내과학교실과 파키스탄 라호르 

수의과대학교 수의학부의 진드기매개질병 연구 협약 체결.

(9) 대만

  2023년 4월 대만 타이페이의 국립대만대학교 수의과대학(National Taiwan University, 

School of Veterinary Medicine)을 방문하여 수의임상학부의 Shang-Lin Wang 교수와 국제연

구협력 합의각서(Cooperative agreement)를 체결하고 진드기매개질병에 관련된 현지 공동조사

를 실시하였다. 연구협력에 대한 상세내용은 다음과 같다.

  ○ 학술정보의 교류

  ○ 연구, 교육 및 그 외 협력 활동에 대한 교수진의 교류

  ○ 학회, 심포지엄, 워크숍, 세미나의 참석을 위한 교수진의 교류

  ○ 진드기 및 진드기매개질병을 포함한 상호 관심 주제에 대한 공동 연구사업 구축: 특히 

대만의 지역 환경 및 동물로부터 참진드기 또는 혈액의 수집 및 제공
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그림 18. 서울대학교 수의과대학 수의내과학교실과 대만 

국립대만대학교 수의과대학 수의임상학부의 

진드기매개질병 연구 협약 체결.

(10) 베트남(호치민)

  2023년 6월 베트남 농람대학교 수의과대학(Nong Lam University, Faculty of Animal 

Science and Veterinary Medicine)의 감염병 및 수의공중보건학부 Hien Le Thanh 교수와 국

제연구협력 합의각서(Cooperative agreement)를 체결하였다. 연구협력에 대한 상세내용은 다

음과 같다.

  ○ 학술정보의 교류

  ○ 연구, 교육 및 그 외 협력 활동에 대한 교수진의 교류

  ○ 학회, 심포지엄, 워크숍, 세미나의 참석을 위한 교수진의 교류

  ○ 진드기 및 진드기매개질병을 포함한 상호 관심 주제에 대한 공동 연구사업 구축: 특히 

베트남의 지역 환경 및 동물로부터 참진드기 또는 혈액의 수집 및 제공
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그림 19. 서울대학교 수의과대학 수의내과학교실과 

대만 국립대만대학교 수의과대학 수의임상학부의 

진드기매개질병 연구 협약 체결.

2) 네트워크 확대, 안정화를 위한 인적 교류 및 인력 양성

  과제 기간동안 국제협력 워크샵 2회를 개최하여 지속적인 연구 교류를 위한 조사 체계 통

일, 연구자 트레이닝을 실시하였고, 국제 심포지엄을 1회 개최하여 각 연구팀별 연구 현황 및 

조사 성과들을 발표하고 최신의 정보를 교류하였다. 

 (1) 제1차 국제협력워크샵 개최

   가. 개최명: 동아시아 철새이동경로상의 신규 진드기매개 바이러스성 인수공통질병에 대    

            응하기 위한 국제협력 워크샵

   나. 일시 및 장소: 2022년 11월 3일 ~ 7일 (5일)

                    서울대학교 호암교수회관(11월 3일)

                    국립공원연구원 태안 몽산포 가락지부착조사스테이션(11월 4-7일)

   다. 참석인원: 40명(서울대학교 강연), 29명(태안 현장조사 및 회의)

   라. 국제협력워크샵 행사진행 프로그램 

      

일차 장소 일정

1일차(11월 2일) 인천공항 국외초청인사 입국

2일차(11월 3일) 서울대 워크샵 및 강연

3일차(11월 4일) 서울대▶태안 태안 이동, 현장실습 및 교육

4일차(11월 5일) 태안 현장실습 및 교육, 워크샵

5일차(11월 6일) 태안 현장실습 및 교육, 워크샵

6일차(11월 7일) 태안▶인천 현장실습 및 교육, 서울 이동

7일차(11월 8일) 인천공항 국외초청인사 출국
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   몽골, 홍콩, 태국, 일본 등 관련 업무협약 체결 및 논의중인 국가의 연구진을 초청하여 국

가별 철새이동연구 현황 및 소형산새류 이동연구체계를 소개하고, 관계분야 종사자 및 학생, 

일반인 참여한 가운데 진드기매개 바이러스성 질병의 최신 연구내용 및 동아시아 철새류 이동

연구 동향에 대해 7개의 주제로 전문가 강연을 실시하였다. 

 

   또한 국립공원연구원 태안해안 몽산포 스테이션에서 서울대, 국립생물자원관, 국립공원연구

원, 네트워크협약(및 예정) 국가 연구원 합동으로 조류포획조사를 통한 진드기 수집, 야외 서

식지에서의 진드기 수집 조사를 실시하고 철새이동조사 중 진드기 수집, 조사, 기록 관련 세미

나를 개최하였다. 

그림 20. 철새포획조사 및 참진드기 수집(국립공원연구원 태안 몽산포 스테이션). 설치한 새그물에 

포획된 조류(왼쪽 위), 일정 시간 간격으로 포획된 철새 수거(오른쪽 위), 가락지 부착 및 참진드기 

수집(왼쪽 아래), 포획된 철새에서 흡혈하는 참진드기(오른쪽 아래).
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그림 21. 참진드기 수집, 기록관련 세미나(국립공원 태안해안체험학습관).

그림 22. 철새 서식지에서 참진드기 수집 실습(국립공원연구원 태안 몽산포 스테이션).

그림 23. 야외조사 후 기념촬영 (국립공원연구원 태안 몽산포 스테이션).
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 (2) 국제심포지엄 개최

  

   가. 개최명: 철새이동경로상에서 신규 진드기매개감염병의 전파

              (Transmission of the emerging tick-borne diseases along the migratory flyway)

   나. 일시 및 장소: 2023년 6월 6 ~ 10일 

                    서울대학교 수의과대학 투어(6월 7일)

                    전북대학교 국립인수공통전염병 연구소 방문(6월 8일)

                    조류포획 및 외부기생충 수집 실습 

                    (태화산 서울대학교 실습림, 6월 9일) 

                    서울대학교 호암교수회관(6월 9일)

   다. 참석인원: 180명(서울대학교 강연)

   라. 국제심포지엄 행사진행 프로그램 

일차 장소 일정

1일차(6월 6일) 인천공항 ▶ 서울대 국외초청인사 입국, 숙소 이동

2일차(6월 7일) 서울대학교
오전: 수의과대학 방문, 학장 접견

오후: 캠퍼스 투어

3일차(6월 8일) 전북대학교
오전: 국립인수공통전염병 연구소 방문, 학장 접견

오후: 연구소 내 미팅

4일차(6월 9일) 서울대학교 종일: 국제심포지엄

5일차(6월 10일) 서울대 ▶ 인천공항 국외초청인사 출국

   국내외 철새이동/인수공통질병 관련 수의학계 전문가 및 국내 관련기관 전문가 180여명이 

참석하여 동아시아 지역의 진드기 및 진드기매개감염병에 대한 최신 연구정보 교환하고  철새

이동경로상에 위치한 국가들과의 진드기매개감염병 연구 네트워크 구축, 지속을 위한 심포지

엄을 개최하였다. 

 (3) 제2차 국제협력워크샵 개최

   가. 개최명: 동아시아 철새이동경로상의 신규진드기매개 바이러스성 인수공통질병에 대     

 응하기 위한 국제협력워크샵 (Workshop for developing a network against       

emerging infectious diseases along the East Asian Migratory Flyway)

   나. 일시 및 장소: 2023년 10월 28일 ~ 11월 3일 (7일)

                    국립생물자원관 국가철새연구센터 (10월 29 ~ 30일)
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                     인천 옹진군 대청도 서울대학교 현장조사지 (10월 30일 ~ 11월 1일)

                     인천 영종도 철새도래지 (11월 2일)   

   다. 참석인원: 19명(국내 14명, 국외 5명)

   라. 국제워크샵 행사진행 프로그램 

일차 장소 일정

1일차(10월 28일) 인천공항 ▶ 송도 국외초청인사 입국, 숙소 이동

2일차(10월 29일) 인천항 ▶소청도
오전: 소청도 입도

오후: 현장조사, 강연

3일차(10월 30일) 소청도 ▶대청도
오전: 현장조사

오후: 대청도 입도

4일차(10월 31일) 대청도 종일: 현장조사

5일차(11월 1일) 대청도 ▶ 인천항
종일: 현장조사

오후: 대청도 출도

6일차(11월 2일) 인천 종일: 철새도래지 모니터링

7일차(11월 3일) 인천공항 국외초청인사 출국

   몽골, 홍콩, 일본 등 관련 공동연구 협약을 체결한 국가의 연구진을 초청하여 국가별 철새

이동연구 현황 및 소형산새류 이동연구체계를 소개하고, 당해 진드기 수집 현황 및 향후 연구 

방향을 토의하였다. 

   국내 소형산새류 이동조사를 실시하는 주요 기관(국립생물자원관, 국립공원연구원, 서울대

학교)의 연구진이 참석하여 인천 옹진군 소청도에 위치한 국립생물자원관 현지 조사지에서 산

림성 조류 포획 및 참진드기 수집을, 대청도에 위치한 서울대학교 현지 조사지에서 습지성 조

류 포획 및 참진드기 수집 조사를 실시하였다. 또한 인천 옹진군 영종도 일대 철새도래지에서 

가을철 도래하는 철새의 종과 개체수를 모니터링하였다.  
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그림 24. 국가철새연구센터 현장조사지에서의 공동조사 (왼쪽), 국가철새연구센터 

가락지부착조사실에서 포획작업 (오른쪽).

 

그림 25. 서울대학교 현장조사지에서의 공동조사(위 왼쪽), 습지 옆 베이스캠프에서의 포획작업(위 

오른쪽), 조류 포획 및 참진드기 수집 토의(아래 왼쪽), 행사 기념촬영(아래 오른쪽).
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그림 26. 가을철 철새 도래현황 모니터링(위), 조사지 철새도래현황 

장기모니터링에 대한 현황 소개(인천 저어새생태학습관, 아래).
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2-2. 질병 매개체 시료 확보

  과제 진행 과정 및 결과 보고간 언급되는 참진드기, 동물의 학명과 일반명은 다음과 같이 

목록화하였다(표 5-6). 

분류 학명 
일반명

영문 국명 

Birds

(조류)

Accipiter gentilis Northern Goshawk 참매

Accipiter nisus Eurasian Sparrowhawk 새매

Acrocephalus aedon Thick-billed Warbler 큰부리개개비

Acrocephalus bistrigiceps Black-browed Reed Warbler 쇠개개비

Aegypius monachus Cinereous Vulture 독수리

Anthus hodgsoni Olive-backed Pipit 힝둥새

Bubo bubo Eurasian Eagle-Owl 수리부엉이

Cyanoderma ruficeps Rufous-capped Babbler -

Dendrocopos major Great Spotted Woodpecker 오색딱따구리

Egretta garzetta Little Egret 쇠백로

Emberiza chrysophrys Yellow-browed Bunting 노랑눈썹멧새

Emberiza pallasi Pallas's Reed Bunting 북방검은머리쑥새

Emberiza pusilla Little Bunting 쇠붉은뺨멧새

Emberiza rutila Chestnut Bunting 꼬까참새

Emberiza spodocephala Black-faced Bunting 촉새

Emberiza tristrami Tristram's Bunting 흰배멧새

Emberiza variabilis Grey Bunting 검은멧새

Ficedula parva Red-breasted Flycatcher 흰꼬리딱새

Gallus gallus domesticus Chicken 닭

Horornis diphone Japanese Bush Warbler 섬휘파람새

Locustella certhiola Pallas's Grasshopper Warbler 북방개개비

Locustella tacsanowskia Chinese Bush Warbler -

Luscinia cyane Siberian Blue Robin 쇠유리새

Motacilla tschutschensis Eastern Yellow Wagtail 긴발톱할미새

Ninox scutulata Brown Boobook 솔부엉이

Parus minor Great Tit 박새

Phasianus colchicus Ring-necked Pheasant 꿩

Phoenicurus auroreus Daurian Redstart 딱새

Phylloscopus fuscatus Dusky Warbler 솔새사촌

Phylloscopus inornatus Yellow-browed Warbler 노랑눈썹솔새

Phylloscopus proregulus Pallas's Leaf Warbler 노랑허리솔새

Tarsiger cyanurus Red-flanked Bluetail 유리딱새

Troglodytes troglodytes Eurasian Wren 굴뚝새

Turdus cardis Japanese Thrush 검은지빠귀

Turdus eunomus Dusky Thrush 개똥지빠귀

Turdus hortulorum Gray-backed Thrush 되지빠귀

Turdus pallidus Pale Thrush 흰배지빠귀

Zoothera aurea White's Thrush 호랑지빠귀

표 5. 보고서에 언급된 동물의 분류 및 학명과 일반명(영문, 국명) 목록 
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Mammal

(포유류)

Bos taurus Cattle 소

Bubalus bubalis Buffalo 물소

Canis lupus familiaris Dog 개

Capra aegagrus hircus Goat 염소

Capreolus pygargus Asian roe deer 노루

Hydropotes inermis Korean water deer 고라니

Leporidae Rabbit 토끼

Meles leucurus Asian badger 오소리

Naemorhedus caudatus Long-tailed goral 산양

Nyctereutes procyonoides Raccoon dog 너구리

Ovis aries Sheep 면양

Pholidota Pangolin 천산갑

Reptile

(파충류)

Coelognathus radiatus Radiated ratsnake 방사성쥐뱀

Malayopython reticulatus Reticulated python 그물무늬비단뱀

Varanus salvator Asian water monitor 물왕도마뱀

학명 국명

Amblyomma gervaisi -

Amblyomma helvolum -

amblyomma javanense -

Amblyomma testudinarium 뭉뚝참진드기

Amblyomma varanense -

Haemaphysalis bispinosa 가시들피참진드기

Haemaphysalis concinna 매부리엉에피참진드기

Haemaphysalis flava 개피참진드기

Haemaphysalis formosensis 제주피참진드기

Haemaphysalis hystricis 고산피참진드기

Haemaphysalis longicornis 작은소피참진드기

Haemaphysalis megaspinosa -

Haemaphysalis wellingtoni -

Hyalomma anatolicum -

Ixodes granulatus 남방참진드기

Ixodes nipponensis 일본참진드기

Ixodes ovatus 사슴참진드기

Ixodes pavlovskyi -

Ixodes persulcatus 산림참진드기

Ixodes scapularis 등빨간긴가슴잎벌레 진드기

Ixodes turdus 고슴도치참진드기

Rhipicephalus microplus 꼬리소참진드기

Rhipicephalus pilans -

Rhipicephalus sanguineus 개참진드기(뿔참진드기)

표 6. 보고서에 언급된 참진드기의 학명과 국명 목록 
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 1) 동물 유래 시료 수집을 위한 IACUC 승인

  연구 동물의 윤리적, 과학적 사용을 위해, 서울대학교 동물실험윤리위원회(Institutional 

Animal Care and Use Committee, IACUC)로부터 살아있는 동물 또는 폐사체로부터 참진드

기, 혈액 및 비장 채취에 대한 동물실험계획서 검토 및 승인 완료하였다(그림 27-28). 

그림 27. 서울대학교 동물실험윤리위원회 승인(왼쪽: 승인번호 SNU-220708-4, 오른쪽: 승인번호 

SNU-220708-4-1). 
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그림 28. 서울대학교 동물실험윤리위원회 승인(2023-24년 승인번호: SNU- 221013-5). 

    또한 국외 시료의 수집을 위해서 각국의 연구윤리 기준에 따라 필요한 경우, 각 협력 연

구기관의 책임자 주관으로 동물실험윤리위원회의 연구 승인을 획득하였다(그림 29-31). 
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그림 29. 태국 쭐랄롱꼰 대학교의 ACUC 승인서(왼쪽), 필리핀 로스바뇨스 

대학교의 협력 대학인 이사벨라 주립대학교의 IACUC 승인서(오른쪽).

그림 30. 인도네시아 가자마다 대학교의 EC 승인서(왼쪽), 대만 국립대만대학교의 IACUC 

승인서(오른쪽).
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그림 31. 베트남 호치민 농람대학교의 

AEC 승인서. 

  필리핀과 파키스탄의 경우, 연구 목적의 참진드기 시료 제공에 대해 공문으로써 승인하였다

(그림 32-33).

그림 32. 필리핀 로스 바뇨스 대학교의 

시료 제공 승인서. 
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그림 33. 파키스탄 라호르 수의과대학교의 시료 제공 승인서(왼쪽)와 시료 반출 

승인서(오른쪽). 

2) 야생조류 포획허가 취득

   안전한 조류 포획 및 방사를 전문적으로 실시할 수 있는 연구원이 새그물을 설치하여 조류 

포획 및 참진드기, 깃털 채집, 방사를 위한 허가를 각 지자체에 신청하여 취득하였다(그림 

34-35). 
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그림 34. 지자체별 야생동물포획허가증(2022년).

그림 35. 지자체별 야생동물포획허가증(2023년).
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3) 국내 시료 수집을 위한 협력 및 자문 회의

  2022년 5월부터 2023년 11월까지 전국 6개 야생동물구조관리센터(강원도 야생동물구조센

터, 경기도 야생동물구조관리센터, 경기북부 야생동물구조관리센터, 충북 야생동물구조관리센

터, 울산시설공단 야생동물 구조관리센터, 부산 낙동강하구에코센터, 그림 36)를 각 3회씩 총 

18회 방문하여, 철새를 비롯한 국내 서식 야생동물 유래 참진드기, 혈액 및 비장 조직 수집의 

협조를 요청하고, 자문 및 분석 결과 회의를 실시하였다(그림 37).

그림 36. 참진드기, 혈액 및 비장 시료 수집을 위해 협조된 국내 

6개 야생동물구조관리센터.
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그림 37. 야생동물 구조관리센터 시료 협조 회의(왼쪽, 울산시설공단; 오른쪽, 

경기북부야생동물구조관리센터).

  참진드기를 비롯한 야생동물의 혈액 및 비장 시료 수집에 관련하여 각 야생동물구조관리센

터로 협조 요청 공문을 발송하고, 시료 채집에 필요한 물품을 사전에 제공하여 적극적인 연구 

협력을 요청하였다(그림 38-39). 이후 각 야생동물구조관리센터에서 채집된 시료는 택배 발송 

또는 직접 전달받아, 시료 목록을 작성하고 실험실적 검사 전까지 냉동 보관하였다. 시료 목록

에는 시료번호, 시료 채집일자, 채집 지역의 위치, 지리적 특성과 해당지역에 분포하는 야생동

물 종, 시료 유래 동물의 종, 성별, 추정 연령 등의 정보를 기록하였다. 특히 참진드기는 형태

학적 종 동정을 실시한 후 –80℃ 보관하였으며, 종 동정 및 성별, 발육단계 확인 결과 또한 

시료 목록에 함께 기록하였다.

그림 38. 각 야생동물구조관리센터에 제공된 시료 채집 세트.
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그림 39. 야생동물 유래의 참진드기, 혈액 및 비장 시료 제공 협조 공문 (왼쪽), 시료 수집 

안내문 (오른쪽).

4) 이동철새 포획을 통한 참진드기 수집

   철새에 의한 참진드기의 국내 반입을 평가하기 위해 철새 중 가장 큰 비율을 차지하는 소

형 산새류의 국내 통과시기인 봄(4-5월), 가을(9-11월)에 집중적으로 철새 포획을 실시하였

다. 주요 포획 장소는 국내 통과 철새류들의 주요 중간기착지이며 수도권에서 근접한 인천광

역시 옹진군 대청도로, 2022-2023년 봄, 가을에 각각 10~20일간 조사를 실시하였다. 또한 

국내 통과 철새에 기생하는 참진드기와 내륙에 서식하는 조류에게서 기생하는 참진드기의 구

성비 및 감염율를 비교하기 위해 번식시기(6-7월), 월동시기(11-2월)에 각각 1-2일간 강원도 

인제군 점봉산, 경기도 광주시 태화산, 경기도 화성시 송산면의 산림, 야산 지대에서 번식, 월

동하는 산새류를 포획하여 참진드기를 수집하였다(표 7, 그림 40-41).
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시기구분 일자(조사일수) 장소 조사대상

봄철이동

2022년 봄철이동시기(12일)

2023년 봄철이동시기(15일)
인천 대청도

월동지에서 체류하고 북상

하는 개체

(동남아/중국 남부 지역 감

염개체 수집)
2023년 3월 31일(1일) 경기도 화성

번식

2022년 7월 27-28일(2일) 강원도 점봉산 국내에서 번식하는 개체

(국내 연중서식 감염개체 

수집)
2023년 6월 8일(1일) 경기도 태화산

가을철이동

2022년 가을철이동시기(10일)

2023년 가을철이동시기(20일)
인천 대청도

번식지에서 체류하고 남하

하는 개체

(러시아, 몽골, 중국, 북한

지역 감염개체 수집) 

2022년 11월 4-7일(4일) 충남 태안(몽산포)

2023년 9월 1일, 12일(2일) 강원도 점봉산

월동

2022년 2월 23-24일(2일) 제주도 성산
국내에서 월동하는 개체

(국내 연중서식 감염개체 

수집)

2022년 12월 15일(1일)

2023년 1월 18일(1일)
경기도 화성

2022년 12월 19-20일(2일) 경기도 태화산

표 7. 이동 철새 포획을 통한 참진드기 수집 일정

그림 40. 이동조류 포획 및 서식지 참진드기 수집 조사지역 지도(연두: 봄

철이동시기 조사지역, 노랑: 번식기 조사지역, 갈색: 가을철이동시기 조사

지역, 파랑: 월동기 조사지역)
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그림 41. 초지로 구성된 봄철 대청도 조사지역(왼쪽) 및 습지로 구성된 가을철 대청도 

조사지역(오른쪽).

   조류 포획은 포획 당시의 안전 뿐만아니라 방사 이후 생태에 영향을 주지 않아야 하므로 

반드시 일정 기간 이상의 훈련을 마친 전문 연구자가 수행해야 한다. 본 연구팀은 조류 포획 

및 시료 수집에 있어서 국내 조류포획 프로토콜(Nam et al., 2014)을 엄격히 준수하며 실시하

였으며, 수집된 모든 정보 역시 조류포획 프로토콜에 따라 기록하였다(Nam et al., 2014, 그

림 42-44). 조류 포획을 통한 참진드기 수집 과정은 다음과 같다. 

   

① 철새 서식지에 새그물을 설치하고 오전6시-오후5시 사이에 30분 간격으로 그물을 확인하

여 조류 포획

② 포획한 모든 조류는 개체정보가 있는 가락지를 부착한 후 핀셋으로 깃털을 훑으며 참진드

기 수집

③ 참진드기가 발견된 개체는 번식지 파악을 위해 꼬리깃털 1개 수집

④ 포획된 조류가 스트레스를 받지 않도록 모든 조사를 30분 이내에 끝내고 안전하게 방사

⑤ 이후 재포획된 조류는 몸무게와 지방량 등을 측정하여 개체의 건강상태 변화를 확인
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그림 42. 포획한 모든 조류를 기록하는 가락지부착조사 기록표. 

그림 43. 참진드기 수집 위치를 표시할 수 있는 깃털갈이 기록표.



44

그림 44. 포획조류에서 참진드기 수집 과정: 새그물 설치(왼쪽 위), 포획된 조류 수거(오른쪽 

위), 개체별 인식표(금속가락지) 부착(왼쪽 아래), 몸 각 부위별 참진드기 수집(오른쪽 아래).

5) 서식지 참진드기 수집

   철새 이동의 중간기착지에 서식하는 참진드기의 종 구성으로부터 참진드기의 외래 유입 정

도를 평가할 수 있다. 철새 포획을 통한 참진드기 수집과 마찬가지로 소형 산새류의 국내 통

과시기인 봄(4-5월), 가을(9-11월)에 서식지의 참진드기를 수집하였으며, 주요 수집 장소는 

국내 통과 철새류들의 주요 중간기착지인 인천광역시 옹진군 대청도와 전라남도 신안군 흑산

도이다. 또한 철새 중간기착지에서 서식하는 참진드기와 내륙에 서식하는 참진드기의 구성비 

및 감염율를 비교하기 위해 번식시기(6-7월)에 각각 1-2일간 강원도 인제군 점봉산, 경기도 

광주시 태화산의 산림 지대에서 번식하는 산새류를 포획하여 참진드기를 수집하였다(표 8, 그

림 45-46). 겨울철에는 참진드기의 활동이 거의 없기 때문에 월동기 조사(11-2월)는 실시하지 

않았다. 
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시기구분 일자 장소 조사지역

봄철이동

2023년 봄철 이동시기(2일) 전남 흑산도

월동지에서 체류하고 북상하는 조

류의 중간기착지
2023년 봄철 이동시기(1일) 인천 대청도

2023년 5월15일(1일) 충남 신진도

번식
2022년 7월27-28일(2일) 강원도 점봉산

국내에서 번식하는 조류의 서식지
2023년 6월 8일(1일) 경기도 태화산

가을철이동 

2022년 9월21-24일(2일) 전남 흑산도
번식지에서 체류하고 남하하는 조

류의 중간기착지2022년 가을철이동시기(2일) 인천 대청도

표 8. 서식지 Dragging을 통한 참진드기 수집일정

   철새 서식지의 참진드기 수집은 드래깅(dragging) 방식을 사용하였다. 드래깅(dragging)은 

서식지에 일정한 넓이의 밝은색 천을 바닥에 쓸어 천에 붙어있는 참진드기를 수집하는 방식으

로, 기존에 사용되는 드래깅(dragging) 프로토콜(Mays et al. 2016, Salomon et al. 2020)을 

개량하여 프로토콜을 작성하고, 네트워크 국가의 연구진이 사용할 수 있도록 동영상 매뉴얼을 

제작, 배포하였다. 

   서식지에서 참진드기 수집 방법은 다음과 같다. 

 ① 진드기 서식지로서의 신뢰할 수 있는 영역인 750m2 (15m*50구역) 이상 조사를 실시하였다.

 ② 흰색 천을 끌면서 분당 50m의 속도로 이동하였다.

 ③ 매 15m마다 멈추고 가는 핀셋으로 천 바닥에 붙은 참진드기를 수집하여 각 구역별로 튜

브에 옮겨 담았다.

그림 45. 점봉산 참진드기 수집지역(임도).
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그림 46. 흑산도 참진드기 수집지역(왼쪽부터 임도, 초지, 가축방목초지).

그림 47. 드래깅(dragging) 매뉴얼 동영상 제작 (https://youtu.be/3MSyKi_znhk). 

  

  서식지에서 포유류가 포획되거나 사체를 발견하는 경우 역시 참진드기를 수집하였다(그림 48)

그림 48. 너구리(왼쪽)와 개(오른쪽)에게서 참진드기 수집.
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6) 국외시료수집

  정량적, 지속적인 시료 수집을 위해 포획 조류로부터의 참진드기 수집 및 조류 서식지에서

의 참진드기 수집에 대한 매뉴얼을 제작, 배포하였다(그림 49). 또한 각 네트워크 국가의 조

사지를 1회 방문하여 현지 연구원과 공동 조사 및 참진드기 수집 트레이닝을 실시하였다. 

그림 49. 국외 공동연구자용 포획조류에서 참진드기 수집(위) 및 조류 서식지에서의 

참진드기 수집(아래) 매뉴얼.
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(1) 태국

  태국 쭐랄롱꼰대학교 수의학부(Faculty of Veterinary Science, Chulalongkorn University) 기

생충학연구실 Morakot Kaewthamasorn 교수팀과 참진드기매개질병 연구 협약을 체결하고, 

2022년 8월 8일부터 12일까지 쭐랄롱꼰대학교 Saraburi 캠퍼스 인근 목장 3개소에서 참진드

기 채집을 실시하였다. 현지 조사지의 식생 조사, 초지 또는 덤불에서 참진드기 채집을 진행하

거나, 방목하는 동물(소, 개)를 보정하여 직접 참진드기를 확보하였으며, Saraburi 캠퍼스 내에

서는 조류, 박쥐 등을 포획한 후 참진드기를 채집하였다. 이 외에 태국 공동연구팀에서 기존에 

보유중인 참진드기를 제공받았다(그림 50-55). 

그림 50. 태국에서 시료조사가 이루어진 지역.

그림 51. 태국 Saraburi 인근 초지에서 참진드기 채집.

 



49

그림 52. 태국 Saraburi 인근 목장에서 개로부터 참진드기 채집.

그림 53. 태국 Saraburi 인근 젖소 목장에서 참진드기 채집.

그림 54. 태국 쭐랄롱꼰대학교 Saraburi 캠퍼스에서 조류 포획 네트를 

설치하여 포획한 새와 박쥐에서 흡혈 참진드기 조사 및 채혈.
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그림 55. 태국 쭐랄롱꼰대학교 Saraburi 캠퍼스에서 박쥐 네트를 설치하여 포획한 

박쥐에서 흡혈 참진드기 조사 및 채혈.

(2) 몽골

   몽골 Wildlife Science and Conservation Center of Mongolia(WSCC)의 Nyambayar 

Batbayar 센터장과 철새이동과 연관된 참진드기매개질병 연구 협약 체결하고, 2022년 8월 

13일부터 18일까지 Kentii 주 Khrukh Bird Ringing Station를 방문하였다. 조사지인 Khrukh 

Bird Ringing Station은 현지에서 번식하거나 러시아에서 번식을 마치고 남하하는 철새의 주

요 중간기착지로, 공동 철새포획조사를 실시하고 참진드기를 수집하였다(그림 56-57). 

   2022년 가을철 이동시기인 2022년 8월 19일부터 10월 10일까지, 그리고 2023년 봄철 이

동시기인 4월 22일부터 6월 9일까지 Khrukh Bird Ringing Station 현지 연구원이 참진드기를 

수집하여 국내로 반입하여 국내에서 동정 및 질병유전자 분석을 실시하였으며, 2023년 가을

철 이동시기인 8월 13일부터 10월 11일까지 현지 연구원이 철새에서 수집한 참진드기 및 철

새 서식지에서 드래깅(dragging)하여 수집한 참진드기를 반입하여 동정을 실시하였다.
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그림 56. 조류 및 서식지에서의 참진드기 수집방법에 대한 field training(왼쪽 사진), 

철새조사구역에서 드래깅(dragging)으로 참진드기 수집(오른쪽 사진). 

그림 57. 초지와 관목으로 구성된 조사지 전경(왼쪽 위), 설치된 새그물을 주기적으로 확인하여 

조류 포획(오른쪽 위), 가락지부착 및 시료수집을 할 수 있는 스테이션 내부(왼쪽 아래), 

참진드기 감염개체의 성별, 연령, 개체크기의 정보를 기록하는 야장(오른쪽 아래).
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(3) 홍콩

  홍콩 전체의 가락지부착조사 체계를 담당하는 기관인 Hong Kong Birdwatching Society 

(HKBWS)와 철새이동과 연관된 참진드기매개질병 연구 협약 체결하고 2023년 3월 5일부터 

10일까지 Maipo 습지 및 Tai po kau 자연보호구역 장기생태연구지를 방문하여 공동조사를 실

시하였다. 조사지인 Maipo 습지는 봄철 북상을 시작하는 철새의 주요 중간기착지이며 Tai po 

kau 자연보호구역 장기생태연구지는 번식 및 이동성 조류가 모두 관찰되는 지역으로, HKBWS 

연구팀 및 지역 철새모니터링팀과 함께 조류에 기생하는 참진드기를 수집하고, 참진드기가 발

견된 조류에서 깃털을 수집하였다. 또한 산림성 서식지인 Tai po kau 자연보호구역에서 드래

깅(dragging)으로 서식지 참진드기를 수집하였다(그림 58-59). 

   공동조사 이후 현지 연구원이 2023년 가을철 및 월동기간동안 참진드기를 수집하여 12월 

말에 국내로 반입하여 분류 및 동정을 실시하였다.  

그림 58. 조사지인 Mai po 습지(왼쪽)와 Tai po kau 자연보호구역(오른쪽) 산림지.
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그림 59. Mai po 습지에서 철새포획 및 참진드기 수집조사(왼쪽 위), Tai po kau 

자연보호구역에서 철새포획 및 참진드기 수집조사(오른쪽 위), 참진드기에 감염된 

조류(왼쪽 아래), 서식지 드래깅(dragging)을 통한 참진드기 수집 트레이닝(오른쪽 아래).

 

(4) 필리핀

  필리핀 로스바노스 수의과대학(College of Veterinary Medicine, University of the 

Philippines Los Banos) 준임상과학연구실 Remil Galay 교수팀과 참진드기매개질병 연구 협약

을 체결하였다. 2022년 12월 3일부터 8일까지 필리핀 이사벨라 지역 내 목장(Charles Lim 

farm) 및 누에바 비즈카야 지역 내 목장(Fortuna Grande farm)에서 참진드기 채집을 진행하

였다. 필리핀 이사벨라대학교 수의학부에서 기존 보유 중인 참진드기를 제공받거나 현지 조사

지역 또는 방목지역의 보정된 소로부터 직접 참진드기 채집을 진행하였다(그림 60-61).
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그림 60. 이사벨라 및 누에바 비즈카야 지역 내 목장에서 참진드기 채집하는 과정.

 

그림 61. 필리핀에서 시료조사가 이루어진 지역.
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(5) 베트남 하노이

  베트남 농업국립대학교(Vietnam National University of Agriculture) 기생충학연구실 Bui 

Khanh Lin 교수팀과 참진드기매개질병 연구 협약을 체결하였다. 2022년 12월 15일부터 20일

까지 베트남 Cuc Phuong 국립공원, 야생동물 구조센터(Save Vietnam Wildlife Organization), 

Ba vi cattle and Forage Research Center 내 방목지 및 목장 3개소 및 베트남 농업 국립대

학교 내 Dog Training Center를 방문하여 참진드기 채집을 진행하였다(그림 62).

그림 62. 베트남 하노이에서 시료조사가 

진행된 지역. 

  베트남에서 기존 보유 중인 참진드기를 제공받거나 현지 조사간 식생 또는 동물(소, 개)로부

터 직접 채집을 통해 참진드기를 확보하였다. Cuc Phoung 국립공원 내·외부 야생동물 출몰 

지역에서는 플래깅(flagging)을 통해 참진드기를 확보하였다(그림 63). Cuc Phoung 국립공원 

내 야생동물 구조 센터(Save Vietnam Wildlife Organizaion)에서 관리 중인 천산갑에서 참진드

기 흡혈 여부 확인하였으나, 채집기간 동안에는 흡혈중인 참진드기를 발견하지 못하여, 추후 

예정된 국제심포지엄기간에 천산갑에서 채집한 참진드기를 전달한다는 확약 받았다.
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그림 63. Cuc Phoung 국립공원 및 Ba vi 지역 내 목장에서 참진드기 

수집조사.

    

(6) 일본

   토카이 대학(Tokai University) 생물학부와 철새이동과 연관된 참진드기매개질병 연구 협약 

체결하고,  2023년 4월 21일부터 25일까지 일본 삼림총합연구소 홋카이도 지소의 히츠지가오



57

카 시험림을 방문하여 공동조사를 실시하였다. 조사지인 히츠지가오카 시험림은 30년 이상 가

락지부착조사를 통해 철새이동조사를 진행한 지역으로 토카이 대학(마츠이 신 교수팀), 삼림총

합연구소(카와지 노리토모 전임원장 팀)이 공동으로 조사 수행중인 지역이다. 조류에 기생하는 

참진드기를 수집하고, 참진드기가 발견된 조류에서 깃털 수집 드래깅(dragging)으로 서식지 참

진드기를 수집하여 국내 반입 후 동정, 질병 유전자분석을 실시하였다(그림 64). 

  공동조사 후 현지 연구원이 봄철 이동시기인 2023년 4월 25일부터 5월 19일까지 철새 포획 

및 서식지 드래깅(dragging)으로부터 참진드기를 수집하여 국내 반입 후 참진드기 동정, 질병 

유전자 분석을 실시하였으며, 번식기인 2023년 5월 31일부터 8월 11일까지, 가을철 이동시기

인 9월 3일부터 10월 26일까지 현지 연구원이 수집하여 국내 반입한 참진드기를 분류 및 동

정하였다.
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그림 64. 조사지인 홋카이도 히츠지가오카 시험림(위 왼쪽), 시험림 내 철새 

포획조사(위 오른쪽), 포획된 조류(가운데 왼쪽), 서식지 드래깅(dragging) (가운데 

오른쪽), 포획된 철새에서 참진드기 수집(아래 왼쪽), 참진드기에 감염된 조류(아래 

오른쪽).  

(7) 인도네시아

  인도네시아 가자마다 수의학부(Faculty of Veterinary Science, Universitas Gadjah Mada) 기

생충학연구실 Ana Sahara교수팀과 참진드기매개질병 연구 협약을 체결하였다. 2023년 2월 22

일부터 2월 25일까지 인도네시아 가자마다 대학 캠퍼스 인근 목장, 뱀 도살장(snake 

slaughterhouse)에서 참진드기를 채집하였다. 인도네시아 현지 조사간 식생 또는 보정된 방목동

물(소, 개)로부터 직접 채집을 통해 참진드기를 확보하였으며, 뱀 도살장(snake slaughterhouse)

에서 사육하는 동물원 파충류에서 직접 채집을 통한 참진드기를 확보하였다(그림 65-66).
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그림 65. 인도네시아에서 시료조사가 이루어진 지역. 

그림 66. 인도네시아 가자마다 대학 인근 목장 및 뱀도살장(snake 

slaughterhouse) 에서 참진드기 수집조사.

       



60

(8) 파키스탄

  파키스탄 수의동물과학대학교 수의학부(Faculty of Veterinary Science, University of 

Veterinary and Animal Sciences, Lahore-Pakistan)의 Muhammad Avais 교수팀과 참진드기

매개질병 연구 협약을 체결하였다. 2023년 3월 13일부터 3월 15일까지 파키스탄 구즈란와라

(Gujranwala) 인근 목장에서 참진드기를 채집하였다. 파키스탄에서 기존 보유 중인 참진드기 

를 제공받거나 현지 조사간 식생 또는 보정된 방목동물(소, 개)에서 직접 채집을 통해 참진드

기를 확보하였다(그림 67-68).

그림 67. 파키스탄에서 시료조사가 이루어진 지역.
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그림 68. 파키스탄 구즈란와라(Gujranwala) 인근 목장에서 참진드기 수집조사.

(9) 대만

  대만 국립대만대학교 수의 임상학 연구소(Institute of Veterinary Clinical Science, National 

Taiwan University) Shang-Lin Wang 교수팀과 참진드기매개질병 연구 협약을 체결하였다. 

2023년 4월 28일부터 5월 1일까지 대만 뉴 타이페이 시티(New Taipei City) 근처 대초원 및 

버팔로 방목지에서 플래깅 방법으로 참진드기를 채집하였다(그림 69-70). 그러나 채집 당시 

날씨로 인해 참진드기 채집에 어려움이 있었다. 따라서 국제심포지엄 기간(2023.06.06.)에 대

만 협력 연구자로부터 참진드기를 추가로 제공받았다.
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그림 69. 대만에서 참진드기 채집이 이루어진 지역. 
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그림 70. 대만 New Taipei City 근처 초원에서 참진드기 채집조사.

     

(10) 베트남 호치민

  베트남 호치민 지역 롱남대학교 수의학부(Faculty of Veterinary Science and Medicine, 

Nong Lam University) Hien Le Thanh 교수팀과 참진드기매개질병 연구 협약을 체결하였다. 

2023년 7월 18일부터 7월 21일까지 베트남 호치민시의 동나이(Đồng Nai)에 위치한 염소 목

장 및 티엔쟝(Tiền Giang)에 위치한 소 방목지에서 참진드기 채집을 진행하였다. 베트남 동나

이 지역에 위치한 염소목장은 1,000마리 이상의 염소를 사육하는 대규모 목장이었으며, 염소

목장의 염소 및 목장에서 기르던 개를 보정하여 참진드기 직접 채집을 진행하였다. 티엔쟝

(Tiền Giang)에 위치한 소 방목지에서는 플래깅(flagging)으로 참진드기 채집을 진행하였다(그

림 71-72).
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그림 71. 베트남 호치민에서 참진드기 채집조사가 이루어진 지역.

그림 72. 베트남 호치민시의 티엔쟝(Tiền Giang) 지역에 위치한 소 방목지에서 플래깅으로 참진드기 채집조사.
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(11) 국제심포지엄을 통한 참진드기 추가 수집

  2023년 6월 7일부터 9일까지 개최된 국제심포지엄(철새이동경로상에서 신규 참진드기매개감

염병의 전파) 를 통해 해외에서 채집된 참진드기를 추가 확보하였다. 참진드기매개질병 연구 협

약을 체결한 태국, 필리핀, 대만, 인도네시아, 파키스탄, 베트남 하노이, 베트남 호치민 교수팀

에서 채집한 참진드기를 수령하여 –80℃ 초저온냉동고에 보관하였다.

7) 참진드기 종 동정 및 발육단계별/성별 구분 

(1) 참진드기 동정

  수집된 참진드기는 냉동 상태에서 실험실로 운송되어 동정 전까지 –80℃ 초저온냉동고에 보

관되었다. 실체현미경을 이용한 분리 및 동정을 실시하였다. 참진드기 종 동정 진행시, 성별 

및 발육 단계별 (유충, 약충, 성충)으로 우선 분류한 후, 참진드기의 형태학적 특성에 관해 기

술된 논문과 도서를 활용하여 속명, 종명을 확인하였다. 이후 동정된 참진드기의 정보와 함께 

시료 수령일, 기관명, 표본번호, 표본개수, 채집일, 채집시 참진드기가 흡혈하고 있던 숙주동

물, 서식지 특성, GPS 정보에 관한 원자료를 기록하였다. 실험 전까지 RNA 변성 방지를 위해 

모든 참진드기는 각 2ml tube에 담아 –80℃ 초저온냉동고에 보관하였다. 

그림 73. 국내 철새에서 가장 흔하게 발견되는 참진드기(모두 약충): 왼쪽부터 Haemaphysalis 

longicornis, H. flava, H. concinna, Ixodes nipponensis. 

(2) 국외 채집된 참진드기 종 식별정보 수집

  국외 지역에서 채집된 참진드기는 국내에서는 현재까지 미보고된 참진드기 종에 해당하는 시료

가 다수 수집되었다. 정확한 참진드기 동정을 위하여 채집된 지역에서 발견되는 참진드기 우점종 

및 형태학적 특징 등 정보의 필요성이 대두되었다. 따라서, 국외 지역 채집 당시, 함께 참진드기 

수집조사를 진행한 협력연구자들에게 이메일을 통해 채집 지역의 참진드기에 관한 신뢰성 있는 

자료를 요청하였다.
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(3) 국외 수집된 참진드기 동정 자료 제작을 위한 국외 협력 연구진과의 소통

  국외 협력 연구자들로부터 받은 기초 자료를 바탕으로 채집지역의 우점종 및 해당 종의 기

본적인 형태학적 특징을 파악하였다. 이후, 참진드기의 종을 식별할 수 있도록 종별 형태학적 

특징에 관해 기술된 도서 및 논문을 참고하여 국내 미보고 종에 대한 참진드기 동정 자료를 

제작하였다. 참진드기의 종에 따라 구별되는 특성인 가시돌기(spur), 촉지(palp), 순판(scutum) 

등 형태학적 특징을 중점적으로 진드기 종별 동정 자료를 제작하였다. 더불어, 실체현미경 하

에서 참진드기 동정시, 동정의 중요한 요소가 되는 부분을 촬영하여 참진드기의 실물 사진을 

확보하였다. 동정 요소와 실물사진에 기반하여 참진드기 동정 기초 자료를 제작 후, 오류 확인

을 위해 국외 협력연구자들에게 이메일을 통해 내용 확인을 요청하였다. 국외 협력연구자들에

게 회신 받은 추가 자료를 활용하여 정확한 참진드기 동정자료를 제작할 수 있도록 식별자료

의 내용 보완을 진행하였다.

(4) 참진드기 종 동정 자료 제작

  국내·외 지역에서 수집된 참진드기는 참진드기 분류군의 종(species) 수준에서 성별(암컷, 

수컷), 발육단계(성충, 약충, 유충)까지 동정되었다. 국내 서식하는 참진드기와 더불어, 기후변

화에 의한 참진드기 서식지 확대로 인해 향후 국내에서도 발견될 가능성이 있는 참진드기 종

에 관해 종 동정이 이루어질 수 있도록 이번 연구에서 수집된 참진드기의 종별 동정 자료를 

제작하였다. 국내에서 수집된 참진드기는 형태학적 특징에 관해 기술된 논문과 도서를 참고하

여 제작하였고, 국외 지역에서 채집된 참진드기는 국외 협력연구진에게 확인받은 동정 기초 

자료를 참고하여 제작되었다(그림 74). 카메라(Nikon D810, Nikon Corporation, Ayutthaya, 

Thailand)를 이용하여 참진드기의 암컷, 수컷의 등면, 배면을 촬영하였다. 참진드기는 변성을 

방지하기 위해 70% EtOH이 첨가된 2ml tube에 담아 상온 보관하였다. 
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그림 74. 참진드기의 종별 형태학적 특성에 관해 기술된 도서와 논문을 참고하여 제작한 국내 미보고 

참진드기 종 동정 기초 자료. 
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(5) 실체현미경 및 주사전자현미경 사진

  

  동아시아 지역에서 수집하는 참진드기들의 형태적 특징들을 데이터베이스화하기 위해 형태

가 온전한 개체들을 대상으로 선별하여 실체현미경(stereo microscope) 및 주사전자현미경

(Scanning Electron Microscopy, SEM) 사진을 촬영하였다(그림 75-76). 

그림 75.  주사현미경으로 촬영한 Haemaphysalis flava 수컷 성체(위)과 Haemaphysalis 

longicornis 암컷 성체(아래)
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그림 76. 실체현미경으로 촬영한 Haemaphysalis longicornis 성장단계별 사진.      

FA: 암컷 성충(Female Adult), MA: 수컷 성충(Male Adult), N: 약충(Nymph)
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8) 효율적인 참진드기 수집을 위한 포획기술 개발

(1) 휴대용 조류 포획 트랩

가. 필요성

   깔대기트랩(funnel trap)은 거대한 깔대기형 구조물에 그물망을 씌운 형태로 넓은 입구를 

통해 새들이 들어오면 점점 좁아져 최종적으로 작은 상자에 새들을 가두는 조류포획 트랩을 

일컫는다. 깔대기트랩은 목조구조로 제작되어 어떤 날씨 조건에서도 조사를 실시할 수 있으며, 

새그물을 사용한 포획조사에 비해 포획 기술이 부족한 조사자도 손쉽게 조류를 포획할 수 있

다는 장점이 있다. 그러나 전통적인 깔대기트랩은 규모가 매우 크기 때문에 이를 설치하기 위

해서는 넓은 부지가 필요하며 한번 설치하면 정해진 조사지역에서 옮길 수 없다는 단점이 있

다(그림 77). 따라서 본 연구에서는 가볍고 옮기기 쉬우며 조사에 미숙한 사람도 쉽게 설치할 

수 있도록 휴대용 트랩을 개발하였다. 

그림 77. 전통적인 조류 포획 방법인 깔대기(funnel) 트랩(왼쪽)과 새그물 설치(오른쪽).

나. 개념도 설계

   본 발명품은 기존 트랩의 깔때기꼴 구조를 그대로 살리고 모양을 단순화시키되 구조를 알

루미늄 폴대로 세워 규모는 축소했다. 알루미늄 폴대에는 가벼운 재질의 그물을 씌워 무게를 

크게 줄였다. 그물의 끝에는 특수한 포획상자를 설치하였다. 포획상자 앞쪽에는 깔때기 구조 

안으로 들어온 조류가 자연스럽게 이동할 수 있도록 유도용 발판이 있으며, 이 유도용 발판은 

휴대하기 쉽게 접을 수 있는데, 설치할 때는 발판 고정쇠로 유도용 발판을 고정할 수 있다. 또

한 시각적으로 상자 너머를 볼 수 있는 투명한 뚜껑이 달려있어 조류의 착각을 유도해 상자 

안으로 포획될 수 있게 했으며 조류가 상자 안으로 들어오면 탈출할 수 없도록 탈출방지판이 

설치되어 있다. 또한 트랩의 알루미늄 폴대는 분리할 수 있어 휴대성이 높고, 포획상자의 발판

과 뚜껑은 접을 수 있어 선행 개발된 깔대기 트랩에 비해 이동이 쉽고 길이도 조정할 수 있다

(그림 78-79).
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그림 78. 휴대용 깔대기트랩 모형도.

그림 79. 휴대용 포획상자 모형도.
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다. 모형 제작 및 시제품 설치

   여러 단계의 모형을 제작하여 구조적 안정성과 사용의 편리성을 테스트한 후 시제품을 제

작하여 조사 현지에 설치하였다(그림 80-81). 현재 조류 포획조사에 사용하고 있는 새그물 근

처에 설치하여 기존 그물 대비 포획의 효율성을 평가하였다. 

그림 80. 휴대용 깔대기트랩 모형제작.

라. 기대효과 

   야생동물 포획 기술은 야생동물 관리와 보전 노력의 증가로 앞으로 꾸준히 성장할 수 있는 

시장이다. 기존에 사용하는 새그물 등의 방법은 숙련된 기술자가 필요하지만, 본 발명품은 특

별한 기술 없이도 설치하여 소형 조류를 포획할 수 있다. 따라서 야생동물 모니터링 관련 시

장에서 소형 조류의 포획에 특화된 본 발명품은 쉽게 시장에 진입할 수 있을 것으로 판단된

다. 또한 본 발명품은 재료 및 구성이 단순하고 생산 후 사용자가 조립하는 형식으로 제작 비

용을 저렴하게 책정할 수 있어 대량생산의 가능성이 있다. 따라서 앞으로 성장 가능성이 있는 

야생동물 모니터링 시장에 포획 및 추적 물품을 전문으로 하는 기업에 기술이전이 가능할 것

으로 기대된다.
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그림 81. 철새이동 조사지에 설치된 시제품.
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(2) 휴대용 참진드기 포획 트랩

가. 필요성

   참진드기는 인수공통전염병을 전파하는 주요 벡터로 중증열성혈소판감소증후군(SFTS), 라

임병 등 다양한 질병을 전염시키기 때문에, 참진드기의 분포 및 개체수를 모니터링하여 질병 

확산을 예상하고 조기 대응하는 것이 중요하다. 참진드기는 생물이 배출하는 CO2와 온도에 의

해 유인되는 특성이 있으므로 CO2를 사용하여 참진드기를 유인하는 참진드기 트랩은 효과적

인 이산화탄소 배출 체계를 구축해야 한다. 기존 주머니형 참진드기 트랩은 CO2 배출을 위해 

드라이아이스를 사용하고 있으나 드라이아이스는 소량 구매와 조사장소까지의 이송, 조사 시

간까지 보관하기가 어렵고 배출속도나 양을 조절할 수 없다. 또한 주머니형 참진드기 트랩의 

해체를 위해 그 자리에서 모든 참진드기를 수집해야 하는 단점이 있어, 현장조사에 과다한 시

간과 인력이 소요되어 다수의 트랩을 활용하는데 한계가 있다. 그리고 열을 발생시키지 않아 

중요한 요소인 온도를 이용한 유인 방법을 사용할 수 없는 한계가 있다. 따라서 종래의 기술

적 문제점을 해결하고 참진드기 수집에 효율성을 높이기 위한 트랩을 개발하였다. 

나. 개념도 설계 및 모형 제작

   깔대기의 원리와 이점을 살리면서 경량화에 중점을 둔 이동이 쉽고 설치가 간편한 트랩을 

개발하기 위해 기존 트랩에서의 문제점이었던 드라이아이스 대신 휴대용 CO2 카트리지와 조

절밸브를 이용하여 참진드기 유인을 위한 핵심 요소인 CO2의 배출량 및 시간을 미세하게 조

절하는 동시에, 여기에 천을 씌워서 CO2가 천을 타고 아래로 흘러내릴 수 있게 하였다(그림 

82).

그림 82. 휴대용 참진드기 포획트랩 모형도.
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다. 시제품 제작 및 설치

  모형도를 바탕으로 시제품을 제작하여 철새 서식지 내 드래깅(dragging)을 실시한 지역에 

설치하고 실제 진드기가 포획되는 지 확인하였다(그림 83).

그림 83. 철새 서식지 내 참진드기 dragging plot에 설치한 시제품.

라. 기대효과 

   참진드기들이 CO2에 유인되어 천 위로 올라가면 일정 시간이 지난 뒤 조사자들은 현장에

서 참진드기를 수집할 필요 없이 수집천만 샘플병에 담아 즉시 회수할 수 있다. 이후 트랩을 

회수하여 적절한 장소로 이동할 수 있으며 수집천을 바꿔 바로 다음 조사에 활용이 가능하다. 

또한 기온이 낮아지는 계절이나 야간에는 필요에 따라 사각관에 열선을 적용하여 온도에 유인

되는 참진드기를 채집하는 방법을 병용할 수 있다. 따라서 본 제작품은 향후 인수공통감염병 

예찰이나 참진드기 개체수 및 분포변화 확인 등의 연구 목적으로 조사지에서 보다 편리하게 

사용될 수 있을 것으로 기대된다.
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2-3. 질병 분석 및 병원체 분리, 확보

  

철새 이동경로에 따라 공중보건에 위협이 될 수 있는 참진드기 매개 질병의 원인체를 검출하

기 위해, 주요 병원체의 목록을 구성하였다(표 9). 참진드기 매개 병원체로 알려진 27종의 바이

러스, 9종의 세균, 3종의 주혈원충을 포함하여 총 39종 병원체의 특성과 감염병에 대한 문헌

조사를 실시하고, 이 병원체를 검출하는 것을 목표로 실험실적 분석을 진행하였다.

    

구분 병원체 종류

바이러스(27)

Severe fever with thrombocytopenia syndrome virus, Crimean-Congo hemorr

hagic fever virus, tick-borne encephalitis virus, Langya virus, Jingmen tick vi

rus, Yezo virus, Powassan virus, Colorado tick fever virus, Heartland virus, 

Kabuto Mountain virus, Meihua Mountain virus, Capripoxvirus, Kemerovo viru

s, Dugbe orthonairovirus, Papillomavirus, California encephalitis virus, Orthob

unyavirus, Dabieshan virus, tick phlebovirus, Odaw virus, Bronnoya virus, en

terovirus A, hepatitis B virus, human betaherpesvirus 5, human mastadenovi

rus C, Lyssavirus rabies, Bourbon virus

세균(9)

Borrelia spp., Anaplasma spp., Ehrlichia spp., Bartonella spp., Rickettsia s

pp., Coxiella burnetii, Orientia tsutsugamushi, Francisella tularensis, Wolbac

hia spp.

주혈원충(3) Babesia spp., Theileria spp., Cytauxzoon spp.

표 9. 참진드기 매개 질병을 유발할 수 있는 주요 병원체 목록

   

                                                                                    

1) 질병을 유발하는 참진드기 매개 병원체의 종류와 특성

(1) 참진드기매개감염병을 유발할 수 있는 바이러스성 병원체 

○ 중증열성혈소판감소증후군 바이러스(severe fever with thrombocytopenia syndrome 

virus, SFTSV)

   중증열성혈소판감소증후군은 Bunyavirales 목 Phenuiviridae 과 Bandavirus 속에 속하며 지

름 80~100nm의 공 모양의 단일가닥 RNA 바이러스이다. 이 바이러스는 큰 분절(L segment), 

중간 분절(M segment), 그리고 작은 분절(S segment)을 포함한다(Yu et al., 2011). SFTSV

의 유전형에 따라 6개의 그룹(A~F)으로 구분되며, 이중 한국에서는 유전형 B에 해당하는 바

이러스가 검출되었다(Fu et al., 2016). SFTS는 2009년 중국에서 처음 확인된 이후, 한국, 일

본을 포함한 아시아 지역과 파키스탄, 미국에서 발생 보고가 이어지고 있다(Kim et al., 2013; 

Lam et al., 2013; Mcmullan et al., 2012; Takahashi et al., 2014; Zohaib et al., 2020). 



77

SFTSV 감염시 혈소판 감소증 및 백혈구 감소증을 동반한 경증 열성 질환부터 출혈열, 뇌염, 

다발성 장기 부전 그리고 사망에 이르기까지 광범위한 임상 징후와 증상을 유발한다(Li et al., 

2022). 주요 매개체는 작은소피참진드기(Haemaphysalis longicornis)이며, 이외에도 개피참진

드기(Haemaphysalis flava), 뭉뚝참진드기(Amblyomma testudinarium), 일본참진드기(Ixodes 

nipponensis) 또한 SFTSV를 매개하는 것으로 보고된 바 있다(Li et al., 2022). 최근에는 

SFTSV 전염 경로와 철새이동경로 사이의 관계성을 바탕으로 하여 참진드기와 철새의 연관성

에 주목하고 있다(Yu et al., 2011, Yun et al., 2015). 우리나라 뿐만 아니라 인접국인 중국, 

일본의 다양한 철새에서 작은소피참진드기가 발견되어, 이를 토대로 철새가 SFTSV 확산의 역

할을 할 수 있는 잠재적 위험성을 추정하고 있다(Yun et al., 2015). 우리나라에서는 2013년 

첫 환자가 보고되었으며 2022년 기준 1,697명의 환자 발생, 317명 사망자 발생으로 누적 치

명률은 18.7%이다(Choi, 2022). 2020년 이후 감염병 예방에 관한 법률 개정에 따라 제3급 

법정 감염병으로 지정되어 관리되고 있다. 2019년 우리나라에서 SFTSV의 사람간 전염에서 에

어로졸을 통해 전염될 가능성이 있다는 연구가 발표되었는데, 2명의 SFTS 확진 및 의심 환자

를 대상으로 역학조사를 실시한 결과 이들 모두 SFTSV 감염 환자의 혈액과 접촉한 이력이 있

으며, 특히 접촉 당시 발생했던 에어로졸을 통해 감염된 것으로 추정하고 있다(Moon et al., 

2019). 현재까지 상용화된 백신이나 치료제는 없으며 사람과 동물 간의 전파 및 사람과 사람 

사이에도 2차 감염이 확인된 만큼 개인 위생을 철저하게 관리하는 것이 중요하다. 

○ 진드기매개뇌염 바이러스(Tick-borne encephalitis virus, TBEV)

  진드기 매개 뇌염 바이러스는 Flaviviridae 과 Flavivirus 속에 속하는 양성 가닥의 RNA 바이

러스이며, 유전자 서열에 따라 유럽형(TBEV-Eur), 시베리안형(TBEV-Sib), 극동형(TBEV-FE)의 

3개 아형으로 나뉜다(Bogovic and Strle, 2015). 최근 새로운 아형인 Baikalian형(TBEV-BKI)

과 Himalayan형(TBEV-Him)이 보고되었다(Chiffi et al., 2023). TBEV는 주로 감염된 참진드

기에 의해 감염되며, 생우유를 섭취하거나, 수혈, 장기이식을 통해서도 감염될 가능성이 있다

(Chiffi et al., 2023). 주요 매개체는 참진드기로, 유럽형은 주로 Ixodes ricinus, 시베리안과 

극동형은 주로 Ixodes persulcatus에 의해 전파되는 것으로 보고되었다(Kaiser, 2012). 급성 

진드기매개뇌염 환자의 약 40~50%에서 후유증을 보이며, 주로 인지장애, 기억 및 집중 장애, 

두통, 청력 손실 및 이명 등이 보고되었다(Kaiser, 2012). 이 질환에 대한 뚜렷한 항바이러스 

치료제는 따로 존재하지 않으며 일반적으로 중환자실 입원 치료, 해열 및 진통 처치를 실시하

고, 필요한 경우 항경련제를 적용한다(Bogovic and Strle, 2015). 2020년 제주도에서 진행된 

보고된 연구에서 농부들을 대상으로 수집된 313개의 혈청 샘플 중 4개의 샘플에서 

anti-TBEV-IgG의 양성, 2개의 샘플에서 anti-TBEV-IgM 양성 반응을 확인하였다(Yoo et al., 

2020, 그림 84). 현재까지 국내에서 진드기매개뇌염 환자가 발생하지는 않았지만, 국내유입 

가능성이 충분히 있는 만큼 더 많은 연구가 진행되어야 한다(Yoo et al., 2020).
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그림 84. 제주도 농가의 혈청 유병률에 따른 진드기 매개 뇌염의 

지리적 분포(Yoo et al., 2020). 

○ 크리미안-콩고 출혈열 바이러스(Crimean-Congo hemorrhagic fever virus, CCHFV)

   크리미안-콩고 출혈열 바이러스는 Bunyaviridae 과 Nairovirus 속 음성 단일가닥의 RNA 바

이러스로, 아프리카, 아시아, 동유럽 및 중동 지역에서 40%에 달하는 치사율을 보이며 치명적

인 출혈열을 유발할 수 있는 병원체 중 하나이다(Appannanavar and Mishra, 2011). 이 바이

러스는 동물에서는 무증상 감염이 대부분이나, 사람에서는 잠복기, 출혈 전기, 출혈기, 회복기

의 네 가지 단계를 거친다. 약 3-7일간의 잠복기 이후 출혈 전기가 시작되는데 이때 고열, 두

통, 메스꺼움, 근육통과 함께 저혈압, 빈호흡, 홍조 및 피부발진과 같은 임상증상이 동반된다 

(Hoogstraal, 1979). 출혈기로 진행되면 결막 출혈, 혈종, 객혈, 간 및 비장 종대 등의 임상증

상을 보이고, 회복기에는 빈맥, 청력, 기억력 손실 같은 후유증이 나타날 수 있다

(Appannanavar and Mishra, 2011). Hyalomma 속 참진드기가 주된 매개체로 보고되어 있으

며, 전 세계적으로 분포한다. Rhipicephalus, Dermacentor 및 Ixodes 속 참진드기 역시 

CCHFV를 매개하여 전파시킬 수 있다. 이러한 참진드기 매개체를 통해 CCHFV는 수직전파 또

는 수평전파되어 발달 단계 전반에 거치거나 다음 세대로 전염됨으로써 생활환을 유지한다

(Appannanavar and Mishra, 2011). 이렇듯 질병 전파의 주요 매개체는 참진드기이나, 

CCHFV에 감염된 환자의 혈액 및 체액에 대해 경피 또는 점막 노출이 된 경우 사람 간의 전

파로 이어지는 2차 감염 사례가 빈번하게 발생되고 있다. CCHFV 감염 환자에 대해 명확하게 

통용되는 치료법은 없으나 리바비린을 사용시 사망률이 44% 감소한 사례 및 면역글로불린을 

이용한 면역 요법의 역할 연구 사례가 보고된 바 있다(Tasdelen et al., 2009; Vassileko et 

al., 1990). 

○ 랑야 헤니파바이러스(Langya henipavirus, LayV) 

  랑야 헤니파바이러스는 2021년 중국 산둥성 및 허난성 지역에서 새롭게 보고된 Henipavirus 

속의 바이러스로, 35명의 감염 환자에서 발열, 기침, 피로와 같은 호흡기 증상을 유발하였다

(Sanchez and Ly, 2023). 현재까지는 심각한 공중보건의 위협 요인은 아니지만, 감염된 숙주
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에서 상대적으로 빠른 속도의 항원 변이성을 나타냄에 따라 잠재적 위험 요인이 될 수 있다

(Kautz and Forrester, 2018). 땃쥐는 LayV의 숙주로 추정되기는 하나, 주요 숙주인지 중간숙

주인지는 명확하지 않다(Mallapaty, 2022; Zhang et al., 2022). LayV에 감염된 환자들은 임

상증상이 발현 한달 이내 땃쥐와의 접촉력이 있는 농부들인 것으로 보고되었으며, 이중 백혈

구 감소 또는 혈소판 감소와 같은 심각한 임상증상을 보인 환자들도 확인되었다(Zhang et al., 

2022). LayV에 감염된 환자의 혈액, 소변, 침을 통해 바이러스가 전파될 수 있다고 보고된 바 

있지만 현재까지 사람간 전파의 명확한 증거는 없다(Kummer and Kranz, 2022). 

   ○ 예조 바이러스(Yezo virus, YezoV)

  예조 바이러스는 2021년 일본 홋카이도에서 처음 보고된 신종 참진드기 매개 바이러스로서 

홋카이도의 옛 지명인 예조(Yezo)에서 유래하였다. 2019년 홋카이도에서 참진드기에 물린 후, 

발열과 다리 통증의 증상을 호소하여 내원한 환자에서 혈소판감소증 및 백혈구감소증을 확인

하였다. 이후 2014년부터 참진드기에 물린 후 비슷한 증상을 보인 다른 환자들의 혈액 샘플을 

조사한 결과 5개 샘플에서의 YezoV 양성을 확인하였다. 홋카이도 지역의 일본사슴, 너구리에

서도 예조 바이러스의 항체를 발견하였으며, 2016년부터 2020년까지 홋카이도 초지에서 채집

한 3종의 참진드기(Haemaphysalis megaspinosa, Ixodes ovatus, Ixodes persulcatus)에서 

YezoV의 RNA를 검출하였다. YezoV의 RNA 분절은 RT-PCR을 이용하여 확인하였고, 전장유

전체서열은 NGS 분석을 통해 분석되었다. 2014년부터 최소 7명의 환자가 YezoV에 감염된 것

을 고려할 때, 홋카이도 지역에서는 YezoV가 이미 풍토화된 것으로 추정하고 있다(Kodama 

et al., 2021).

   ○ 징먼 진드기 바이러스(Jingmen tick virus, JMTV)

  징먼 진드기 바이러스는 중국 후베이성의 참진드기에서 최초로 발견되었으며, 현재까지 사

람이 감염된 사례는 보고된 바 없다(Qin et al., 2014). 이 바이러스는 4개의 분절로 구성된 

양성 단일가닥의 RNA 바이러스이며, 2개의 분절(S1과 S3)은 비구조성 단백질(NSP1과 

NSP2), 나머지 2개의 분절(S2과 S4)는 구조성 단백질(VP1, VP2 및 VP3)로 이루어져 있다(Yu 

et al., 2020). JMTV는 중국, 우간다, 브라질, 터키에 서식하는 참진드기뿐만 아니라 원숭이, 

소, 설치류 등에서도 발견되었다. 특히 이 바이러스가 사람에 감염되는 기전과, 감염 후 경증 

및 중증의 임상 증상을 유발할 수 있다는 사실은 NGS 분석 및 피부 생검을 통하여 입증되었

다(Huang et al., 2023). JMTV에 감염시 임상 증상으로는 발열, 두통 등 다른 급성 열성 질환

과 비슷해 보이나, 참진드기에 물린 후 가렵고 통증이 있는 홍반이 나타나는 특이적 증상을 

보인다(Jia et al., 2019).

   ○ 포와산 바이러스(Powassan virus, POWV)

  포와산 바이러스는 절지동물매개바이러스(arthropod-borne virus)에 속하며, Flavivirdae 과

의 Flavivirus 속으로 분류된다. 일본뇌염바이러스, 지카바이러스, 뎅기바이러스와 같은 

Flavivirus는 일반적으로 참진드기나 모기를 매개로 전파될 수 있다(Holbrook, 2017). POWV는 
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주로 참진드기를 매개로 전파되며, 등빨간긴가슴잎벌레진드기(Ixodes scapularis)가 주요 매개

체이다(Madison-Antenucci et al., 2020). POWV 감염시 일반적인 임상증상은 뇌염 또는 뇌

수막염이며, 1~5주의 잠복기를 거쳐 발열, 두통, 인후통과 같은 비특이적 임상증상이 나타난

다(Khan et al., 2019). 현재까지 승인된 백신이나 특이적 치료제는 없으며, 고용량의 코르티

코스테로이드(corticosteroids)나 면역글로불린 제제의 적용이 권장된다(Kapoor and Zash, 

2021).

   ○ 콜로라도 진드기 열 바이러스(Cololado tick fever virus, CTFV)

  콜로라도 진드기 열 바이러스는 Reoviridae 과 Coltivirus 속 바이러스이고 선형의 이중가닥 

RNA로 구성된 12개의 분절로 이루어져 있으며, 전체 염기서열의 길이는 29,174bp로 

Reoviridae 과 유전체 중 가장 길다(Romero and Simonsen, 2008). CTFV는 북미 록키마운틴

(Rocky mountain) 지역에서 흔히 발생하는 급성 열성 질환으로, 초기에는 산악열 혹은 산악 

진드기열로 보고되었다(Romero and Simonsen, 2008). CTFV 감염시 갑작스러운 발열, 오한, 

두통, 근육통 등의 임상증상을 나타내며, 인두염, 비장 비대 등의 증상 또한 발생할 수 있다

(Spruance and Bailey, 1973). 최초 발열 증상이 임상적으로 호전된 이후 다시 발열 증상이 

재발하는 경우가 많다(Romero and Simonsen, 2008). 

   ○ 하트랜드 바이러스(Heartland virus, HRTV)

  하트랜드 바이러스는 Bandavirus dabieense(SFTSV) 등을 포함하는 Phenuiviridae 과 

Heartland Bandavirus 속의 참진드기 매개 바이러스이며, 2009년 미국 미주리에서 처음 분리

되었다(McMullan et al., 2012). HRTV 감염 시 발열, 두통, 피로감, 메스꺼움 같은 증상과 함

께 혈소판 감소증, 백혈구 감소증이 나타나는 등 SFTS와 비슷한 임상 증상을 보인다

(McMullan et al., 2012; Brault et al., 2018; Fill et al., 2017). 론스타진드기(Lone Star 

tick, Amblyomma americanum)가 주된 매개체로 알려져 있으며, 이 참진드기는 현재 미국 

남동부, 북동부, 중서부 대부분에 걸쳐 분포한다(Reynolds et al., 2023).

   ○ 카부토 산 바이러스(Kabuto Mountain virus, KAMV)

 카부토 산 바이러스는 Uukuvirus 속의 바이러스로, 2018년 일본의 개피참진드기

(Haemaphysalis flava)에서 처음 분리되었다(Ejiri et al., 2018). 2022년을 기준으로, 사람이나 

동물 중에 감염된 사례는 없으며, 사람 및 포유류과 동물(원숭이, 멧돼지, 꽃사슴, 뉴트리아, 

곰)의 혈청 샘플을 이용하여 KAMV의 중화 항체 검사 및 간접면역형광검사를 실시하였다. 이 

중 사람 혈청에서는 20.8%, 멧돼지의 혈청에서는 33.9%, 꽃사슴의 혈청에서는 4.7%, 그리고 

원숭이의 혈청에서는 3.4%의 항체 양성률을 확인하였다. 또한 Haemaphysalis formosensis 

참진드기의 풀링 샘플 1건에서도 KAMV가 검출되었다(Tran et al., 2022).

   ○ 매화산 바이러스(Meihua Mountain virus, MHMV) 

  중국의 매화산에는 다양한 야생동물이 서식하며 참진드기에 대한 풍부한 자원을 제공하지
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만, 참진드기 매개 병원체에 관련해서는 알려진 바가 거의 없다(Zhang et al., 2022). 2022년 

중국에서 NGS 기법을 사용하여 MHMV에 대한 연구를 진행하였다. 이 연구에서 MHMV는 

Orthonairovirus의 나이로비 면양병(Nairobi sheep disease, NSD) 유전자 그룹에 속하는 것으

로 확인되었으며, 소와 멧돼지에서 채집한 흡혈 참진드기에서 검출되었다(Zhang et al., 

2022).

   ○ 카프리폭스바이러스(Capripoxvirus, CPV) 

  카프리폭스바이러스는 Poxviridae 과 Chordopoxviriniae 아과의 바이러스이며 아프리카, 아

시아, 그리고 동유럽에서 양, 염소, 소에 심각한 영향을 미치는 3종의 동물 바이러스(양두 바

이러스, 산양두 바이러스, 럼피스킨병 바이러스)를 포함한다(Teffera and Babiuk, 2019; 

Babiuk et al., 2019; Kitching, 2003). 특히 양두 바이러스와 산양두 바이러스는 북아프리카, 

중앙아프리카, 중동, 중앙아시아 등 세계적으로 넓게 분포한다(Tuppurainen et al., 2014). 럼

피스킨병 바이러스(Lumpy skin disease virus, LSDV)는 1929년 사하라 이남 아프리카에서 처

음 발병되었으며 이후 동유럽, 아시아에서 질병이 확산되었다(Woods, 1988). LSDV는 아르보

바이러스(arbovirus)가 아님에도 불구하고, 절지동물의 통해 기계적 전파가 될 수 있으며, 주로 

모기, 참진드기, 집파리과에 의해 전파된다(Chihota et al., 2001; Sprygin et al., 2019). 

LSDV가 확산 시 효과적으로 대처하지 못한다면 동물의 이동 또는 곤충 매개체의 확산을 통해 

국경을 넘어 다른 국가로 빠르게 전파될 우려가 있고, 아시아에도 LSD 발병 위험에 처한 국가

가 많으며, CPV 감염이 풍토병화되는 국가가 늘어나고 있다(Teffera and Babiuk, 2019). 

2023년 10월 국내 한우 농장에서 LSD의 첫 발생 보고 이후 방역 및 예찰·검사에 집중하고 있

다(농림축산식품부, 2023).

   ○ 케메로보 바이러스(Kemerovo virus, KEMV)

  케메로보 바이러스는 Reoviridae 과 Orbivirus 속 참진드기 매개 바이러스로, 1962년 서시베

리아 케메로보 지역의 산림참진드기(Ixodes persulcatus)에서 처음 발견되었다(Dedkov et al., 

2014). 이후 1964년 체코슬로바키아와 1975년 볼로그다 지역에서는 피마자 콩 참진드기

(Ixodes ricinus)로부터 분리되었다(Libikova et al., 1965; Dedkov et al., 2014). 산림참진드

기 외에도 이집트의 철새에서도 바이러스가 분리되었는데(Schmidt and Shope, 1971), 먼 거

리에 걸쳐 철새가 KEMV를 분산시키는 데 관련이 있는 것으로 드러났다(Lvov et al., 2015). 

이 바이러스는 열성 질환이나 무균성 수막염을 일으키며, 다발성 경화증 환자들 사이에서 높

은 비율로 항체가 나타나는 경향이 있다(Lvov et al., 2015). 

   ○ 더그비 오르소나이로바이러스(Dugbe Orthonairovirus, DUGV) 

 더그비 오르소나이로바이러스는 참진드기 매개 인수공통감염병인 아르보바이러스(arbovirus)

이며 1964년 나이지리아 이바단에서 채집된 Amblyomma variegatum 참진드기로부터 처음 

분리되었다(Causey, 1970). 이 바이러스는 CCHFV와 NSDV와 같은 고병원성 Nairoviridae 과 

Orthonairovirus 속 바이러스에 속한다(Bakshi et al., 2013). 다른 Orthonairovirus와 마찬가지
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로 DUGV는 L, M, S 분절로 된 삼중입자 단일 음성가닥 RNA 분절로 이루어져 있다(Booth et 

al., 1991). 주요 매개체인 Amblyomma variegatum는 수직전파 및 수평전파로 감염되며

(Booth et al., 1990; Cornet et al., 1987) 소에서 채취한 Rhipicephalus 속의 참진드기에서 

DUGV가 검출된 보고가 있다(Daodu et al., 2022).

   ○ 인유두종 바이러스(Human papillomavirus, HPV)

  인유두종 바이러스는 피부, 점막에 감염이 되며 특히 편평상피조직 친화성을 보이는 DNA 

바이러스이다. 120종 이상의 인유두종 바이러스 중 약 3분의 1은 생식기계의 편평세포를 감염

시키는 것으로 알려졌으며, 자궁 경부암 병변의 99% 이상이 이 바이러스의 서열을 포함하고 

있다(de Villiers et al., 2004; Walboomers et al., 1999). 자궁 경부암의 70%를 차지하는 고

위험 유형인 HPV 16, 18은 초기 감염을 예방할 수 있는 백신이 개발되었으며, 나머지 30%의 

HPV 유형은 아직 명확하게 밝혀지지 않았다(Moody et al., 2010). 고위험의 인유두종 바이러

스는 E6/E7 종양 유전자에 의해 활성화되며 모두 핵에서 국소화된 약 18KDa에서 13KDa 크

기의 작은 단백질이다. 바이러스의 생애주기 중 생산단계에서의 E6/E7 유전자는 미분화 혹은 

분화된 초기저세포의 발현과 세포사멸의 회피를 유도하며 이는 곧 DNA 손상의 축적과 암종을 

유도하여 암으로 이어진다(Moody et al., 2010).

   ○ 캘리포니아 뇌염 바이러스(California encephalitis virus) 

  캘리포니아 뇌염 바이러스는 아르보 바이러스의 한 종으로, 1943년 캘리포니아의 컨 카운티

에서 채집된 모기로부터 처음 분리된 바이러스이다(Hammon et al., 1952). 이후 미지의 바이

러스에 감염된 3명의 뇌염 환자가 발생하였는데, 이들 모두 컨 카운티의 거주민들이며 이 중 

한 환자에서 뇌염과 함께 발달장애가 발생하였다(Hammon and Reeves, 1952). 이 바이러스

에서 중화 항체 검사를 실시하였으나, 세인트 루이스 뇌염 바이러스나 서부 말 뇌척수염 바이

러스가 아닌 캘리포니아 뇌염 바이러스에 대해 항체가 생성되었음을 확인하였으며 앞서 뇌염 

환자의 혈청에서도 캘리포니아 뇌염 바이러스에 대한 항체 생성이 확인되었다(CDC, 1998). 

이 바이러스와 관련하여 분류된 항원 집단 중 Bunyaviridae 과 Bunyavirus 속의 16개 항원 집

단에 속한 캘리포니아 항원 그룹이 존재하는데 제임스타운 캐년 바이러스, 라 크로스 바이러

스, 타냐 바이러스와 같은 병원체가 속해 있다. 1996년에 보고된 환자의 사례에서, 시야가 흐

릿해지거나 어지러움과 같은 임상증상이 나타나는 것으로 확인되었다(Eldridge et al., 2001).

   ○ 오르쏘버냐바이러스(Orthobunyavirus)

  오르쏘버냐바이러스는 Bunyaviridae 과에 속하는 바이러스로, RNA 바이러스 중 약 350종 

이상의 가장 다양한 하위 계열을 포함하는 바이러스 종이다(Elliott, 2014). 특히 음성가닥 

RNA 바이러스는 Bunyamwera virus로 칭하며, 1943년 우간다 셈리키 숲에서 황열을 조사하던 

중 Aedes spp. 모기에서 처음 분리되었다(Rosenberg et al., 2013). 지난 30년 동안 사람에

서는 자기제한적(self-limiting) 열성 질환, 뇌염 그리고 출혈열을 포함하며 반추동물에서는 캐

시밸리 바이러스와 같은 기형 발생을 유발하는 바이러스도 포함하고 있다(Elliott, 2014).
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   ○ 플레보바이러스(Phlebovirus)

  플레보바이러스는 Phenuiviridae 과 바이러스이며 모래파리(sandfly), 모기 그리고 참진드기

를 포함한 광범위한 절지동물을 매개로 주로 척추동물에게 rka염되는 바이러스이다

(Whitehouse et al., 2015). 모기 매개 질병인 Rift valley fever phlebovirus는 사람과 동물 모

두에게 심각한 병원체이며, 모래파리 매개 바이러스인 모래파리 발열 바이러스(시칠리아 바이

러스, 토스카나 바이러스)는 심각한 열성 질환과 중추신경계 감염을 일으킨다(Alkan et al., 

2013). 참진드기 매개 phebovirus는 4개의 계통으로 분류되며, 최소 17개의 참진드기 매개 바

이러스를 포함하는 Unkuniemi group, severe fever with thrombocytopenia syndrome 

virus/heartland virus group, Bhanja group 그리고 Kaisodi group으로 나눌 수 있다(Lopez et 

al., 2020). 

   ○ 오다바이러스(Odaw virus)

 오다바이러스는 Pheuiviridae 과, Phlebovirus의 한 종으로, 그리스의 Rhipicephalus 

sanguineus로부터 처음 보고된 Antigone virus(ANTV)와 유사하다(Papa et al., 2016). 또한 

아프리카의 가나와 잠비아에서는 Odaw virus 및 시부윤지 바이러스와 같은 참진드기 매개 

phlebovirus 감염 사례가 보고되었다(Kobayashi et al., 2017; Simulundu et al., 2021). 최근 

케냐에서 진행된 연구에서는 Rhipicephalus appendiculatus 및 Rhipicephalus evertsi로부터 

오다 바이러스를 포함한 9종의 병원체가 계통수 분석을 통해 확인되었다(Ogola et al., 2023).

   ○ 브론노야바이러스(Bronnoya virus)

  브론노야바이러스는 2017년 노르웨이의 Ixodes ricinus 참진드기에서 처음 밝혀졌으며 

(Pettersson et al., 2017), 2022년 크로아티아에서도 발견된 바 있다(Sameroff et al., 2022). 

또한 Ixodes scapularis 배아 유래 세포주인 ISE6에서 전자 현미경을 통해 Bronnoya virus와 

유사한 바이러스가 확인되었다(Nakao et al., 2017). Bronnoya virus나 관련 바이러스들이 

Ixodes 속 참진드기에서만 검출된 점을 고려했을 때 척추동물이나 다른 참진드기 종을 감염시

킬 수 있는지는 아직까지 밝혀지지 않았으나 추가적인 연구가 필요한 상황이다(Bratuleanu et 

al., 2023).

   ○ 엔테로바이러스 A(Enterovirus A)

   엔테로바이러스는 Picornaviridae 과에 속하며, 유전적으로 구별되는 300종 이상의 바이러

스 유형을 포함하고 있다. 계통학적 분석에 따르면 15종으로 나뉘며, 이 중 7종은 인간 병원

성 바이러스인 enterovirus A-D와 rhinovirus A-C가 있다(Oberste et al., 1999; Zell, 2018). 

enterovirus는 단일 양성가닥의 외피 비보유 RNA 바이러스이며 약 7,500개의 염기로 구성된다

(Zell, 2018). 이 바이러스는 일반적으로 수족구병과 무균성 수막염의 병원체로 알려져 있으나 

이 외에도 경증의 호흡기 질환, 급성 출혈성 결막염, 뇌염, 신생아 패혈증 등 광범위한 다른 

질병과도 관련이 있다(Lugo and Krogstad, 2016). 특히 수족구병은 enterovirus A에 의해 유
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발되며 일반적으로 어린이에서 주로 발생한다(Puenpa et al., 2018).

   ○ B형 간염 바이러스(Hepatitis B virus)

    B형 간염 바이러스는 Hepadnaviridae 과에 속하며, 약 3,200개의 염기쌍을 갖는 이중 

DNA 구조의 바이러스이다(Trepo et al., 2014). 전 세계적으로 가장 흔한 만성 바이러스 감염

으로 알려져 있고, 약 20억 명의 사람들이 감염되었으며, 3억 5천만 명 이상이 이 바이러스의 

만성 보균자로 알려져 있다(Liaw and Chu, 2009). 급성 B형 간염의 경우 증상 발현과 예후는 

연령에 따라 달라지는데, 영유아의 경우 대부분 무증상인 반면 성인의 경우 약 30% 정도에서 

황달성 간염이 발생한다. 급성 B형 간염의 성인 환자 중 약 1% 미만의 확률로 전격성 간염으

로 진행하며 간 이식 수술을 받지 않을 경우 약 80%의 사망률을 보인다(Trepo et al., 2014).

   ○ 사람 거대세포 바이러스(Human cytomegalovirus, human betaherpesvirus 5)

  사람 거대세포 바이러스 혹은 인간 베타헤르페스바이러스 5형은 Herpesviridae 과 

Betaherpesvirinae 아과, Cytomegalovirus 속 바이러스이다. 1956년에 처음 분리되었으며 감

염된 세포의 비대를 유발하며 특징적인 봉입체를 유도하는 특징에서 이름이 유래되었다 

(Schottstedt et al., 2010). 감염 경로는 점막접촉, 비경구적으로 몸에 유입되며 뇌염, 망막염, 

간염, 신장염과 같은 유기체에 관여하는 일반적인 감염으로 이어질 수 있다(Schottstedt et 

al., 2010). 잠복기는 4-8주 정도이며 세포 관련 바이러스 복제는 상피세포, 내피 세포와 같은 

다양한 세포 유형에서 발생할 수 있다(Fishman and Rubin, 1998). 

   ○ 사람 마스트아데노바이러스 C(Human mastadenovirus C)

  사람 마스트아데노바이러스는 외피가 없는 양성 가닥의 DNA 바이러스이며 Adenoviridae 과 

Mastadenovirus 속 바이러스에 속한다(Wold et al., 2013). 이 바이러스는 7개의 종, 90가지 

타입으로 나뉘며, 그 중 Human mastadenovirus C는 6개의 타입인 1, 2, 5, 6, 57 그리고 

89의 종으로 구분된다(Rivailler et al., 2019). 일반적으로 사람 마스트아데노바이러스 A, B, 

C, E는 위장관계 및 호흡기 감염 등 다양한 임상증상을 유발한다(Ghebremedhin, 2014). 최

근 연구에서는 야생 기니피그의 분변 샘플 14개 중 2개의 샘플에서 아데노바이러스의 양성을 

보였는데 이를 DNA 유전자분석과 계통 분석을 통하여 Human Mastadenovirus C로 입증함으

로써 야생동물이 사람 마스트아데노바이러스의 저장소로서의 역할을 할 가능성을 시사하였다

(Sita et al., 2022). 

   ○ 광견병 바이러스(Rabies lyssavirus)

  광견병 바이러스 또는 광견병 리사바이러스는 음성가닥 RNA 바이러스로 Rhabdoviridae 과 

Lyssavirus 속의 치명적인 인수공통감염병을 유발할 수 있으며 사람과 개, 고양이, 소, 여우, 

자칼과 같은 온혈 척추동물들에서 급성 바이러스성 뇌척수염을 유발한다(Kainga et al., 

2023). 다양한 동물이 광견병 바이러스에 감염되거나 전파할 수 있으나, 자칼과 박쥐는 바이

러스의 저장소로서의 역할을 한다(Lembo et al., 2010). 광견병 바이러스는 여러 요인에 따라 
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다양한 임상 증상을 보이는데, 박쥐에 감염시 비자발성 경련이 흔한 증상이며, 개에 감염시 공

수병 및 비행공포증이 발생한다(Udow et al., 2013). 대표적으로 뇌염성 광견병과 마비성 광

견병으로 구분되며, 마비성 광견병은 질병 초기에 현저한 근육 약화를 보이지만 환자의 약 

80%에서 흔하게 나타나는 뇌염성 광견병의 경우 다발성 장기 부전 및 혼수상태, 사망으로 진

행된다(Jackson, 2016; Jackson 2020). 

   ○ 버번 바이러스(Bourbon virus)

  버번 바이러스는 2014년 미국 캔자스주 버번 지역에서 심한 열병을 앓은 중년의 남성 환자

로부터 처음 분리되었다(Kosoy et al., 2015). 이후 오클라호마, 미주리에서 버번 바이러스가 

사람에게 감염된 여러 사례가 보고되었다(Roe et al., 2023). 이 바이러스는 계통학적 분석을 

통하여 Orthomyxoviridae 과 Thogotovirus 속 바이러스인 오즈 바이러스(Oz virus), 도리 바이

러스(Dhori virus) 및 배트켄 바이러스(Batken virus)와 매우 유사한 바이러스로 밝혀졌으며, 6

개의 분절로 구성된 음성 가닥의 RNA 바이러스이다(Kosoy et al., 2015; Lambert et al., 

2015; Ejiri et al., 2018). 감염 초기에는 발열, 피로감, 발진, 두통과 같은 증상을 보이며, 이

후 혈소판감소증후군, 백혈구 감소 증후군, 림프구 감소증이 나타나는 것으로 밝혀졌다(Kosoy 

et al., 2015; Bricker et al., 2019).  

   ○ 다비샨 바이러스(Dabieshan virus)

  다비샨 바이러스는 2015년 중국 후베이 지역의 작은소피참진드기로부터 처음 발견된 바이러

스로 참진드기 매개 플레보 바이러스의 일종이다(Li et al., 2015). 이 바이러스는 Yongjia 진

드기 바이러스 그리고 Uukuniemi 바이러스와 같은 참진드기매개바이러스와 밀접한 진화적 관

련이 있는 것으로 보고되었다(Shao et al., 2020; Zhu et al., 2020). 주로 산둥성과 저장성에 

넓게 분포하며, 특히 저장성에는 이 바이러스를 매개하는 참진드기가 더 많이 분포하는 것으

로 알려졌으나 이들의 뉴클레오타이드 서열의 차이는 없는 것으로 밝혀졌다(Zhu et al., 

2020). 하지만 아직까지 다비샨 바이러스의 절지동물 매개 생태, 숙주 범위 및 동물 병원성에 

대해서 알려진 바는 많지 않다(Shao et al., 2021). 최근 중국에서 qRT-PCR을 통해 22마리

의 양 중 3마리의 혈청에서 13.6%, 양에서 채집된 참진드기 170마리 중 14마리에서 8.2%의 

양성률을 확인하였다(Shao et al., 2021).

   (2) 참진드기매개감염병을 유발할 수 있는 세균성 병원체

   ○ 보렐리아(Borrelia spp.)

  보렐리아는 북반구에서 가장 중요한 진드기 매개 질병인 라임병(Lyme disease)과 재귀열을 

포함한 주요 매개 질환의 원인균이다(Binetruy et al., 2020). 이 세균은 적어도 35종 이상의 

검증된 spirochetes에서 두 개의 그룹으로 나눌 수 있는데, 첫 번째 그룹은 참진드기에 의해 

전염되며 라임병 또는 라임 보렐리아 증과 관련된 Borrelia burgdorferi 복합체 내에 보렐리아 

종을 포함한다. 두 번째 그룹은 물렁진드기에 의해 전염되며 재귀열과 관련이 있다. 보렐리아 
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속은 원핵생물들 사이에서 독특한 유전적 및 표현적 특징을 가지고 있는데 이들은 자연에서 

진드기와 다양한 범위의 야생동물 및 조류와 같은 숙주를 동반하여 enzootic cycles에 존재하

고 있다(Wang, 2015). 

   ○ 아나플라즈마(Anaplasma spp.)

  아나플라즈마는 편성세포기생물(Obligate intracellular parasite)인 그람 음성균으로 포유류의 

혈액세포에 존재하며, 주요 매개체는 참진드기로 특히 Ixodes, Dermacentor, Rhipicephalus 

그리고 Amblyomma가 있다(Rymaszewska and Grenda, 2008). 사람에게 감염시 무증상부터 

가벼운 독감 증상, 패혈증, 급성 호흡곤란까지 다양한 임상증상을 보일 수 있으며, 심한 경우 

사망에 이를 수 있다(Dumler et al., 2007). 일반적으로 발열, 오한, 근육통, 혈소판 감소증을 

보이며, 미국의 사례에서는 약 36%가 생명을 위협하는 합병증을 동반하는 것으로 보고되었다

(Schotthoefer et al., 2017). 국내의 경우, Anaplasma phagocytophilum은 국내의 우점종인 

작은소피참진드기에 의해 발견되었으며(Kim et al., 2003), 한국에서의 사람 아나플라즈마증 

출현 가능성에 대한 우려를 증가시키고 있다. 과거 연구에 따르면 2002년 간접면역형광법을 

통해 급성 열성 환자의 혈청 샘플에서 1.8%의 A. phagocytophilum 항체 양성률을 확인한 바 

있다(Heo et al., 2002). 또한 감염이 의심되는 환자에 대해 2015년 PCR 검사를 통해 2.54% 

양성률, 2017년 8.38%의 양성률을 보이며 2배 이상 증가한 것을 확인할 수 있었다(Lee et 

al., 2018). 

   ○ 에를리키아(Ehrlichia spp.)

  에를리키아는 편성세포내 그람음성균으로 백혈구를 감염시키고, 사람에서 열성 질환을 유발

하는 에를리키아증의 원인균이다(Dahlgren et al., 2011; Dumler et al., 2007). 에를리키아에 

감염시 아나플라즈마증과 유사한 증상을 보이는데, 환자의 약 50% 이상이 발열, 두통, 오한, 

근육통의 증상을 가장 흔하게 보이고(Chapman et al., 2006), 구토, 설사, 기침, 관절통의 증

상은 드물게 보고되었으며, 어린이의 약 60%, 성인의 약 30%에서 발진을 보인다(CDC, 

2013). 특히 고령자와 HIV 감염자 및 면역억제 치료를 받는 환자를 포함한 면역저하의 환자의 

경우 고위험 대상자이다(Dumler et al., 2007). 사람 에를리키아증은 단핵구를 감염시키는 E. 

chaffeensis와 과립구를 감염시키는 E. ewingii가 있으며 이들의 주요 매개체는 Amblyomma 

americanum 그리고 Dermacentor variables 참진드기로 알려져 있다(Johnson et al., 2015). 

   ○ 바르토넬라(Bartonella spp.)

  바르토넬라는 포유류 숙주를 감염시키고, 흡혈 절지동물 매개체를 통해 전파되는 그람 음성

균으로 통성세포내 병원균이다. 사람과 동물의 바르토넬라 감염은 종종 적혈구 내 균혈증을 

특징으로 한다. 참호열과 오로야열을 유발하는 사람 특이 병원균인 Bartonella quintana와 

Bartonella bacilliformis를 포함하여, 최소 20종이 특정 포유류 숙주에서 숙주 특이적 적혈구 

내 감염을 일으키는 것으로 알려져 있다(Regier et al., 2016). 최소 13종의 바르토넬라가 사

람에서 병원성을 일으키는 것으로 확인되었으며, 3개의 종인 B. bacilliformis, B. quintana 그
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리고 B. henselae가 사람에서 임상적으로 관련된 대부분을 차지한다(Kaiser et al., 2011). 바

르토넬라 감염시 병원균 보균자 숙주에서 만성 또는 무증상으로 나타나며, 적혈구, 내피세포, 

대식세포 및 인간의 줄기세포까지 감염시키는 것으로 보고되었다(Regier et al., 2016). 

   ○ 리케치아(Rickettsia spp.)

  리케치아는 통상세포내 그람 음성균이며, 자연에서 포유동물 숙주와 조혈 절지동물의 사이

를 순환하는 생애 주기를 갖는다(Kim, 2022). 리케치아 중 Rickettsia prowazekii에 의해 유발

되는 전염병 티푸스와 같은 일부 리케치아 질병은 가장 오래된 전염병 중 하나이다(Kuo et 

al., 2015). 다른 질병으로는 각각 R. japonica, R. honei, R. africae에 의해 유발되는 일본 

홍반열, 플린더스 섬 홍반열 및 아프리카 진드기 물림 열이 있다(Raoult and Roux, 1997). 리

케치아는 주로 진드기, 벼룩, 이를 포함한 절지동물을 매개로 인간에게 전파되며 이러한 절지

동물은 병원균 보균자로서의 역할도 한다(Kuo et al., 2015). 

   ○ 콕시엘라 버네티(Coxiella burnetii)

  콕시엘라 버네티는 그람 음성의 구간균 세균성 병원체로 잠재적 생물테러제로 간주되며, 전

세계적으로 발생하는 급성 인수공통 열병인 큐열(Q fever)을 유발할 수 있고, 1935년 호주 퀸

즐랜드에서 처음 발견되었다(Derrick 1983; Dahlgren et al., 2015; Raoult et al., 2005). 

Coxiella burnetii에 감염된 동물의 배설물, 태반, 농장 차량의 먼지로부터 에어로졸을 흡입하는 

것을 전염 경로로 추정하고 있다. 평균 잠복기는 20일이며, 흡입된 Coxiella burnetii는 폐에서 

증식하여 균혈증이 발생시키고 전신에 증상이 나타난다(Patil and Regunath, 2022). 숙주의 

면역반응에 따라 일차 감염에서는 증상이 있거나 무증상일 수 있는데, 이 경우 숙주 특성에 

따라 심내막염으로 진행될 수 있으며, 임산부나 어린이의 경우 무증상으로 남아 있을 가능성

이 더 높다(Maurin et al., 1999). 나이와 면역 상태에 따라 임상증상이 다르게 나타날 수 있

으나 급성 Q열이 대부분이지만 만성 Q열은 약 5%의 미만의 만성적이고, 국소적인 감염으로 

나타난다(Patil and Regunath, 2022). 급성 Q열의 치료를 위해 독시사이클린을 경구 투여하

며, 이에 내성이 있을 경우 미노사이클린, 설파메톡사졸 또는 트리메토프림으로 대체하고 있다

(Cross et al., 2016; Anderson et al., 2013).  

   ○ 오리엔티아 쯔쯔가무시(Orientia tsutsugamushi)

  오리엔티아 쯔쯔가무시는 편성세포세균으로, 쯔쯔가무시병이라고 불리는 털진드기병(scrub 

typhus)의 주 발생균으로 알려져 있으며, 리케치아 과에서 별도의 속으로 분류된다(Philip 

1948; Tamura et al., 1995). 털진드기병의 분포는 삼각형 모양의 분포도를 띄며 일본 북부와 

러시아 극동에서 남쪽의 호주 북부 그리고 서쪽의 파키스탄과 아프가니스탄까지 확장된다

(Oaks et al., 1983, 그림 85). 사람으로의 감염은 주로 털진드기과 진드기 유충에게 물린 상

처를 통해 감염이 되기 때문에, 털진드기의 출현 시기에 의해 계절적 발생이 결정된다(Seong 

et al., 2001). 특히 Leptotrombidium pallidum 털진드기는 한국에서의 우점종으로 주로 9월

에 나타나 10~11월에 최대 정점을 이룬다(Ree et al., 1991; Chang 1995). 증상은 주로 5일
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에서 20일의 잠복기를 걸친 후 두통, 발열, 발진 및 국소 림프절 종대가 나타나는데(Watt and 

Strickman, 1994), 특히 발열의 경우 급격하게 상승하였다가 3~4일 차에 최고조에 달하며 치

료가 진행되지 않을 시 3주 이상 지속된다(Seong et al., 2001).

그림 85. 쯔쯔가무시병의 지리적 분포(Oaks et al., 1983). 

   ○ 프란시셀라 튤라렌시스(Francisella tularensis)

  프란시셀라 튤라렌시스는 비운동성, 캡슐화된 그람 음성 구간균이며, 인간과 많은 동물의 통

성세포내 병원균이며, Francisella tularensis, Francisella novicida, 그리고 Francisella 

philomiragia의 3개의 종으로 나뉜다. 이 중 F. tularensis는 잠재적으로 몸을 쇠약하게 만드는 

열성 질환인 야토병을 유발할 수 있다(Celli and Zahrt, 2013). F. tularensis의 감염은 주로 감

염된 야생동물 특히 설치류 및 산토끼에 노출된 이력이 있거나, 절지동물 매개 또는 에어로졸

화된 유기체를 통해서도 전염될 수 있다. 전파 경로에 관계없이 F. tularensis는 초기 감염 부

위에서 폐로 전이되면서 호흡기 야토증을 유발할 수 있다(Celli and Zahrt, 2013). 또한 적은 

양의 감염이더라도 다양한 경로를 통해 인간에게 전파되어 생명을 위협할 수 있기 때문에, 미

국 CDC에서는 무기화 및 의도적으로 환경에 방출될 잠재적인 가능성을 고려하여 생물 무기 

위험도 카테고리에서 제일 파급력이 큰 ‘카테고리 A’로 지정하였다(Celli and Zahrt, 2013).  

   ○ 울바키아(Wolbachia spp.)

  울바키아는 곤충 종의 절반 이상과 선충, 갑각류 및 거미류를 감염시키는 세포내공생 그람 

음성 세균이다(Weinert et al., 2015; Kaur et al., 2021). 이 세균은 암컷의 생식선을 통해 수

직 전파 뿐만 아니라 수평전파까지 가능하며, 이러한 세포내공생은 숙주 번식을 조작하여 감

염된 암컷을 비감염 암컷보다 더 선호하게 하여 비감염 개체군의 확산을 더욱 촉진하는 특징
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이 있다(Werren et al., 2008). 특히 모기와 같이 공중보건학적으로 중요한 곤충에서 생식 내

공생이 숙주 개체군 역학 및 진화에 미치는 영향을 탐구하는 연구가 적극적으로 진행되고 있

는 상황이다(Atyame et al., 2011; Kajtoch et al., 2018). 모기 번식과 아르보바이러스 전파

에 있어, 개체군 대체 및 억제를 위해 인위적으로 울바키아에 감염된 모기를 이용하는 연구도 

진행되고 있다(Ding et al., 2020).

   (3) 참진드기매개감염병을 유발할 수 있는 주혈원충성 병원체

     ○ 바베시아(Babesia spp.)

  바베시아는 적혈구 내 기생하는 주혈원충에 의해 발생하는 주요 참진드기매개질병이며, 현

재까지 약 100종이 넘는 종이 보고되었다(Levine 1988; Homer et al., 2000). 대부분 가축이

나 국내 반려동물에서 발견되며, 이중 일부 종만 사람에 감염을 일으킬 수 있다(Vannier et 

al., 2008). 사람 바베시아 감염증의 사례는 1957년 크로아티아의 비장 절제술을 한 농부에게

서 처음으로 확인되었다(Skrabalo et al., 1957). 이후 여러 대륙에서 인수공통 바베시아 종이 

보고되었는데 북미에서는 Babesia microti가 가장 많이 보고되었으며, 대부분의 사례는 미국 

북동부와 중서부 상부 지역에서 발생되었다(Herwaldt et al., 2012). 주요 매개 참진드기는 북

미, 유럽, 아시아에 분포하고 있는 Ixodes scapularis, Ixodes ricinus, 그리고 Ixodes 

persulactus 참진드기이다(Vannier et al., 2012). 건강한 사람에서는 보통 무증상 혹은 발열, 

오한, 두통, 피로, 식욕감퇴 등 독감과 유사한 증상이 발생하지만, 고령이거나 비장 절제 수술 

이력이 있는 사람, 그리고 면역력이 손상된 사람의 경우 용혈성빈혈, 비장 종대, 간종대 그리

고 사망까지 이를 수 있는 심각한 증상이 발현된다(Young et al., 2019). 경증에서 중등도의 

바베시아증 환자에게는 아토바쿠온과 아지트로마이신의 병용 투여, 중증의 경우 클린다마이신

과 퀴닌의 병용 투여로 치료를 수행하고 있다(Krause et al., 2000; Wormser et al., 2006). 

현재까지 상용화된 백신이 없기 때문에 보호복, 진드기 기피제와 같이 개인위생을 철저히 하

는 방법이 권장된다(Homer et al., 2000). 

   ○ 타일레리아(Theileria spp.)

  타일레리아는 Piroplasmida 목 Theileriidae 과에 속하며 타일레리아증을 유발하는 백혈구에 

감염하는 주혈기생성 원생생물이다. 현재까지 인수공통감염병을 유발하는 타일레리아 종은 확

인되지 않았다(Remesar et al., 2021). 타일레리아는 분열체(schizont)의 병원성과 비병원성의 

두 그룹으로 분류할 수 있다(Mans et al., 2015). 첫 번째 비병원성 원충은 숙주의 백혈구를 

감염시키는 원충과 함께 감염된 세포를 무한대로 증식시키는 특성을 가지고 있지만, 두 번째 

그룹인 병원성 원충은 비교적 서서히 증식하지만 질병 발생 및 경제적 손실을 초래한다. 병원

성 원충에 속하는 그룹과 경제 동물 건강과 직결된 종은 Theileria annulata, T. lestoquardi, 

T. parva 그리고 T. taurotragi 가 있다(Sivakumar et al., 2014; Moraga-Fernández et al., 

2023).    
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   ○ 사이토준(Cytauxzoon spp.)

  사이토준증(Cytauxzoonosis)은 Cytauxzoon 속 주혈기생성 원충에 의해 유발되는 참진드기 

매개 고양이 질병이다(Lloret et al., 2015). 감염시 보통 단시간 내로 빠르게 병증을 보이며, 

결국 사망에 이른다(Alho et al., 2016). Cytauxzoon felis는 집고양이, 사자 및 호랑이에서 감

염을 일으킬 수 있는 다양한 균주 또는 유전자형을 가진 사이토준증의 주요 병원체이다(Brown 

et al., 2009; Shock et al., 2012). 다양한 고양잇과 동물에서 Cytauxzoon 종이 확인되고 있

는데, 몽골의 마눌(manul, Otocolobus manul)에서 밀접하게 관련된 이형 열원충류가 발견되

고, 이후 새로운 종인 Cytauxzoon manul로 보고된 바 있다(Ketz-Riley et al., 2003; 

Reichard et al., 2005). 이 외에도 C. manul는 아프리카 사자, 집고양이, 이베리아 스라소니, 

유라시아 스라소니 및 야생 고양이에서도 발견되었다(Gallusová et al., 2016). 

2) NGS를 이용한 병원체 분석

국내·외의 동물로부터 채집한 참진드기로부터 병원체의 핵산을 추출하고, NGS 분석을 위한 

라이브러리를 제작한 후, 대량의 서열정보를 확인하고, 이를 National Center for 

Biotechnology Information(NCBI)와 Qiime2의 데이터베이스에 등록된 바이러스, 세균, 주혈원

충의 유전 서열과 비교하여 각 병원체의 종을 분류하는 순서로 분석을 진행하였다(그림 86).

그림 86. 참진드기 풀링 샘플을 이용하여 바이러스, 세균, 주혈원충의 분석을 위한 실험과정의 

모식도. 

이를 위해 NGS 분석을 진행할 참진드기 풀링 샘플을 지역과 동물 종 구분(포유류, 조류 및 

파충류)에 따라 구성하였다. 풀링 샘플 대상으로 선별된 각각의 참진드기는 냉동 상태에서 정

중면을 따라 무균적으로 이등분한 뒤, 절반의 참진드기를 모아 각각의 풀링 샘플을 구성하고, 

각각의 풀링 샘플은 액체질소와 막자사발을 이용하여, 냉동 상태에서 분쇄하였다.
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바이러스 분석을 위해, 각각의 풀링 샘플에 대해 QIAamp MinElute Virus Spin kit(QIAGEN)

을 이용하여 바이러스 핵산을 추출하고, 이어서 QIAseq FX Single Cell DNA 라이브러리 

Kit(QIAGEN)을 사용하여 바이러스(DNA) 분석용 라이브러리를 제작하였다. 바이러스(RNA) 분

석용 라이브러리의 제작을 위해 먼저 QIAseq FastSelect rRNA HMR Kits(QIAGEN)를 사용하

여 rRNA를 제거 후 QIAseq FX Single Cell RNA 라이브러리 Kit(QIAGEN)을 사용하여 라이브

러리를 제작하였다. 이후 NovaSeq 6000 Illumina(Foster city, California) 플랫폼을 활용하여 

150bp(paired end) 기준으로, 샘플당 3Gb 목표로 데이터 생산을 진행하였다. 

바이러스의 계통 분석을 위해 Trim_galore(v0.6.10)을 이용하여 Q30 미만의 서열과 Adapter 

서열을 제거하였고, 최종적으로 사용할 read 데이터를 확보하였다. SPAdes genome 

assembler(v3.15.1)를 사용하여, DNA에 대해서는 “—metaviral” 파이프라인을 적용하였고, 

RNA에 대해서는 “—rnaviral” 파이프라인을 적용하여 분석을 실시하였으며, 그 결과 조합된 

contig를 확보하였다(Antipov et al., 2020). 이 중 길이 100bp 이상 contig를 대상으로 미국 

NCBI의 NT virus 데이터베이스(2023년 5월 기준)에 대해 BLASTN(v2.13.0+)을 사용하여 서열

이 유사한 바이러스를 탐색하였다. 이때 e-value는 e-10 이하, Rank=1 조건을 적용하여 결과

를 추출하고 계통을 분석하였다. 추가로는 NCBI의 NR 데이터베이스(2023년 8월 기준)에 대해 

BLASTX(v2.13.0+)를 사용하여 서열이 유사한 바이러스를 탐색하였고, 이때 e-value는 e-5 이

하, Rank=1 조건을 적용하여 결과를 추출하고 계통을 분석하였다.

  확보한 바이러스의 contig 중 200bp 이상의 길이를 나타내면서 동시에 참고서열에 대한 

coverage가 90% 이상인 contig를 대상으로 계통 분석, 유전자서열 분석을 진행하였다. 각 

contig의 read 수 산정을 위해, BWA(v0.7.17)를 사용하였다. 먼저 이 연구의 설정 기준에 따

라 추출된 각 바이러스의 contig 서열을 참고서열화 한 후 이에 대해 read를 맵핑하는 방식으

로 진행하였다. 그 결과는 samtools 및 In-house Python script를 사용하여 엑셀 형태의 결과

를 확보하였다. 이후 유전자 염기서열 지도(Coverage map)의 작성을 위해 gsMapper(v2.8)을 

이용하였다. 검출된 바이러스 contig를 구성하는 read를 모아, 추출된 참고서열에 대조하여 맵

핑하는 방식으로 진행하였고, 이때의 조건으로는 기본값인 identity 90% 이상을 적용하였으며, 

그 결과는 In-house Python script를 사용하여 작성하였다. 참고서열 대비 contig의 coverage

가 0.5% 미만(반올림시 0%)으로 분석된 경우에는 지도 작성을 미실시하였다. 

  세균과 주혈원충의 분석을 위해 QIAGEN사의 DNeasy Blood & Tissue kit을 사용하여 각각

의 풀링 샘플별 genomic DNA를 추출하고 농도를 확인하였다. 추출된 핵산을 대상으로  

Roche사의 KAPA HiFi Hotstart ready Mix와 Illumina사의 NexteraXT Index를 사용한 

overhang PCR을 실시하여 라이브러리를 제작하고, 각 라이브러리의 사이즈와 농도는 

TapeStation HS D5000 ScreenTape 시스템과 PicoGreen을 이용하여 확인하였다. 이후  

Illumina Miseq 플랫폼에서, 300bp(paired end) 기준으로 샘플당 5만 read 이상의 데이터 생

산을 목표로 시퀀싱을 진행하였다. 세균과 주혈원충의 계통 분석을 위해 Trim_galore(v0.6.10)

을 이용하여 Q30 미만의 서열과 Adapter 서열을 제거하였고, 최종적으로 사용할 read 데이터

를 확보하였다. 세균의 종 분석을 위해 Qiime 2 프로그램의 Silva 데이터베이스, NCBI의 표준 

NT 데이터베이스 및 16S rRNA 데이터베이스에 대해 BLASTN(v2.13.0+)을 사용하여 분석을 
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진행하였다. 주혈원충의 종 분석을 위해서는 Qiime 2 프로그램의 Silva 데이터베이스, NCBI의 

표준 NT 데이터베이스에 대해 BLASTN(v2.13.0+)을 사용하여 계통 분석을 진행하였다. 

BLAST 분석에서 e-value는 e-10 이하, Rank=1 조건을 적용하여 결과를 추출하였으며, Qiime 

2의 Silva 데이터베이스보다 우선 순위로 두어 결과를 분석하였다. 확보한 각각의 read에서 진

드기 매개 질병을 유발하는 것으로 보고된 세균 및 주혈원충 외의 참고서열에 해당하는 정보

는 제외하고, 종(species) 수준까지 확인되는 read를 추출하여 전체 결과를 분석하였다. 

3) PCR을 통한 질병 분석

(1) 질병분석을 위한 시료 추출방법 결정

가. 흡혈 및 비흡혈 참진드기로부터 RNA 추출 농도 확인 및 PCR 조건 설정을 위한 실험

  흡혈 및 비흡혈 참진드기를 이용한 PCR 분석시 최적의 RNA 농도 설정이 중요하다. 따라서, 

흡혈 참진드기 중량에 따라 사이즈를 분류하였다. 중량이 0.200g이상인 흡혈 성충 참진드기를 

large(L), 중량이 0.200g 미만, 0.002g 이하인 흡혈 성충 참진드기를 medium(M), 중량이 

0.002g 미만인 흡혈 성충 참진드기 및 비흡혈 성충 참진드기를 small(S)로 분류하였다. Patho 

Gene-spin™ DNA/RNA extraction kit (iNtRON, ROK)을 사용하여 참진드기에서 RNA 추출 후, 분

광광도계(NanoPhotometer, IMPLEN, Westlake Village, CA)를 이용하여 측정한 RNA 농도 측

정값과 전기영동 결과 확인된 RNA 밴드 크기를 비교하여 RNA 농도 측정값의 신뢰성을 확인

하였다. 추출된 RNA에 대해 100bp DNA marker(GENETBIO, ROK) 및 1.2% 한천배지(agarose 

gel)와 0.5X TAE buffer를 이용하여 30분간 전기영동을 수행하였다. 참진드기 사이즈에 따라 전

처리 방법을 달리하고, 각 참진드기에서 추출한 RNA에 대해 분광광도계를 이용한 농도 측정

실험을 진행하여, 참진드기 무게에 따라 PCR 분석에 사용하는 평균 RNA 농도 및 전처리 방

법을 결정하였다(그림 87).
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그림 87. 참진드기에서 RNA/DNA 추출방법 모식도. 

 

나. 참진드기 크기에 따른 RNA/DNA 추출 방법

  PCR 및 NGS 동시 분석 및 바이러스 분리를 위해 PCR 분석에 사용된 모든 참진드기를 0.5마리

로 이등분하였다. 참진드기의 구기부를 중심으로 수술용 메스 날을 이용하여 참진드기 세로 정중면

을 이등분하였고, 2ml 튜브에 담아 RNA 및 DNA 추출 전까지 –80℃ 초저온냉동고에 보관하였다. 

유전자 추출를 위하여 Patho Gene-spin™ DNA/RNA extraction kit(iNtRON, ROK)를 사용하여 참

진드기로부터 viral RNA 및 DNA를 추출하였다. M, L 사이즈에 해당하는 0.020g 이상인 흡혈 참

진드기는 0.5마리 참진드기에 대해 PBS(1X) 200ul을 처리후 티슈라이저(TissueLyser II, 

QIAGEN, Hilden, Germany)를 7분간, 1초에 25회 진동하는 조건에서 진행하였다. 참진드기 

유제액 200ul을 분리하여 1.5ml 튜브로 옮기고, Lysis buffer 300ul 및 단백질 제거를 위한 

Proteinase K 20ul를 처리 후 배양(30min, 56℃)하였다. 이후 키트 사용설명서에 따라 

binding buffer 300ul, wash buffer A 500ul, wash buffer B 500ul를 처리하여 RNA 및 DNA 

추출을 진행하였다. S 사이즈에 해당하는 0.020g 미만 흡혈참진드기와 비흡혈 참진드기는 추

출키트 사용설명서에 따라 300ul lysis buffer를 처리하여 티슈라이저를 7분간, 1초에 25회 진

동하는 조건 진행하고, 원심분리(13,000rpm, 1min, 4℃)을 진행하였다. 배양(30min, 56℃)이

후 사용설명서에 따라 binding buffer 300ul, wash buffer A 500ul, wash buffer B 500ul를 

처리하여 RNA 및 DNA 추출을 진행하였다. 유전자 추출 키트를 이용하여 0.5마리의 참진드기

에서 최종적으로 용출용액 60ul로서 RNA와 DNA를 추출하였으며, 40ul은 RNA 바이러스 병원

체에 대한 PCR 분석을 위해 1.5ml 튜브에 분리하여 실험 진행후 –80℃ 초저온냉동고에 보관

하였다. 20ul은 DNA 병원체 PCR 분석을 위해 1.5ml 튜브에 분리하여 –20℃ 냉동고에 보관하

였다. 
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다. 혈액 및 비장 전처리 방법

  혈액 시료의 경우 1.5ml 튜브에 Proteinase K 20ul 및 Lysis buffer 300ul와 함께 혈액 시료 

200ul를 첨가한 후 실온에서 10분간 유지하였다. 비장 시료의 경우 고압 멸균된 가위를 사용하

여 전체 비장 시료 중 20mg만 잘라 사용하였다. 그리고 1.5ml 튜브에 담아 Proteinase K 20ul 및 

Lysis buffer 300ul를 첨가하였다. 비장 조직의 균일한 분해를 위해 균질기를 사용한 후 56℃의 항

온수조에서 30분간 유지하였다. 이후 Patho Gene-spin™ DNA/RNA 추출 키트(iNtRON Bio, 

ROK) 사용설명서에 따라 binding buffer 300ul, wash buffer A 500ul, wash buffer B 500ul

를 처리하여 RNA 및 DNA 추출을 진행하였다. 키트를 사용하여 200ul의 혈액, 20mg의 비장에

서 최종적으로 60ul를 용출하였으며, 40ul은 RNA 바이러스 병원체 PCR 분석을 위해 1.5ml 튜

브에 분리하여 실험 진행 후 –80℃에 보관하였다. 20ul은 DNA 병원체 PCR 분석을 위해 

1.5ml 튜브에 분리하여 –20℃에 보관하였다(그림 88). 

그림 88. 혈액 및 비장에서 RNA/DNA 추출 방법 모식도.
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(2) PCR 분석시 사용하는 RNA 조건 설정

가. PCR을 위한 RNA 사용량 결정

  참진드기는 중량 및 흡혈 여부에 따라 Nested-PCR을 위한 RNA 사용량을 결정하였다. 참진드

기 분류 기준은 흡혈 성충 참진드기에 대해 측정한 평균 중량을 반영하여 설정하였다. 각 시료에 

대해 분광광도계를 통해 측정한 RNA 농도값을 기준으로, 전기영동을 통해 확인한 밴드의 크기를 

참고하여 결정하였다(표 10).

시료종류 구분 기준* RNA 농도

(ng/ul)

RNA 사용량

(ul)

참진드기

(0.5마리)

L, M
중량이 0.200g이상인 흡혈 성충 참진드기 750 2

중량이 0.200이상, 0.002g 이하인 흡혈 성충 참진드기 800 2

S
중량이 0.002g 이하인 흡혈 성충 참진드기

40 4
비흡혈 성충 참진드기

혈액 200ul 20 4

비장 20mg 200 2

표 10. Nested-PCR을 위한 RNA 사용량 결정

*참진드기 중량의 경우, 1마리 참진드기에 대해 측정한 값을 기준으로 함. L, Large; M, 

Medium; S, Small.

(3) PCR 분석

가. RT-PCR 및 Nested-PCR을 통한 병원체 검출

  병원체 14개에 대해 유전자 검출을 위한 PCR을 진행하였다. 추출한 RNA로부터 RNA 바이

러스 5개, DNA로부터 9개 병원체에 대해 PCR 증폭을 수행하였다. RNA 바이러스는 One 

Step-RT Nested-PCR을 수행하였으며, DNA로부터 Babesia gibsoni와 Theileria spp.에 대해

서는 Conventional PCR을 수행하였고, 이하 7개 병원체에 대해서는 Nested-PCR로 병원체를 

확인하였다(표 11). 
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RNA(5개 바이러스) DNA(9개 박테리아 및 주혈원충)

- Severe fever thrombocytopenia syndrome virus 

(SFTSV)

- Tick-borne encephalitis virus (TBEV)

- Crimean-Congo haemorrhagic fever virus 

(CCHFV)

- Langya virus (LV)

- Yezo virus (YZ)

- Anaplasma (A.) phagocytophilum
- A. bovis
- Ehrlichia (E.) chaffeensis
- E. canis 
- Rickettsia spp.

- Borrelia spp.

- Bartonella spp.

- Babesia gibsoni 
- Theileria spp. 

표 11. PCR 분석을 진행한 14개 병원체 목록  

나. PCR 분석 조건 수립 및 프라이머 설정

○ 주요 타겟 바이러스 병원체에 대한 프라이머, PCR 프라이머 및 조건

  참진드기 매개 바이러스 병원체의 검출을 위하여 One Step-RT Nested PCR 방법을 이용하

여 RNA 바이러스인 SFTS virus와 TBE virus 2종에 대한 항원 검사를 진행하였다(표 12). 또

한 국내 유입되지 않았었던 RNA 바이러스인 CCHF virus, Yezo virus, Langya virus 3종에 대

한 RT-Nested PCR 조건을 확립하기 위하여 보고된 문헌을 참고하였다(표 13).

Species
Target 

gene

Primer 

name

PCR 

conditions

Primer sequences (5’-3’)

Cycles

Amplicon 

size

(bp)

ReferencesInitial step 

(°C/min)

Denaturation 

(°C/min)

Annealing 

(°C/min)

Extension 

(°C/min)

SFTS virus S 
segment

NP-2F CATCATTGTCTTTGCCCTGA

40 461
Yoshikawa
et al. 
2014

NP-2R AGAAGACAGAGTTCACAGCA

Conditions 50/30 94/0.33 52/0.67 72/0.5

N2-F AAYAAGATCGTCAAGGCATCA

25 346 Oh et al., 
2016

N2-R TAGTCTTGGTGAAGGCATCTT

Conditions 94/0.33 55/0.67 72/0.5

TBE virus
E gene

TBE913F TGCACACAYYTGGAAAACAGGGA

30 854 Ternovoi 
et al., 2003

TBE1738R TGGCCACTTTTCAGGTGGTACTTGGTTCC

Conditions 45/30 94/0.5 59/0.5 72/1

TBE1192F CAGAGTGATCGAGGCTGGGGYAA

30 506 Yun et 
al., 2014

TBE1669R AACACTCCAGTCTGGTCTCCRAGGTTGTA

Conditions 94/0.33 62/0.17 68/0.33

표 12. 참진드기 매개 바이러스 검출을 위한 PCR 프라이머 및 조건
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Species
Target 

gene

Primer 

name

PCR 

conditions

Primer sequences (5’-3’)

Cycles

Amplicon 

size

(bp)

References
Initial step 

(°C/min)

Denaturation 

(°C/min)

Annealing 

(°C/min)

Extension 

(°C/min)

CCHF virus S 
segment

F2 TGGACACCTTCACAAACTC

35 536 Yunyi et 
al., 2022R3 GRYRAAYTCCCTRCACCA

Conditions 55/30 94/0.5 55/1 72/0.17

F3 GAATGTGCWTGGGTYAGCTC

35 260

Yunyi et 
al., 2022
Tekin et 
al., 2012

R2 GACATCACAATTTCACCAGG

Conditions 94/0.5 55/1 72/0.17

Yezo virus
S 

segment

F 1 TGCTCCAATCCCAGAATGTGCCTGG

35 322
Kodama 
et al., 2021R 1 CCTGTGCCTTCTCTTGCTCCTCATGTC

Conditions 50/30 94/0.5 60/0.5 72/0.5

F 2 TCTTCACGGAGGGTATGGCA

30 221 Han et al., 
2023

R 2 CTTCGGGGCAATGTAGACCT

Conditions 95/0.33 54/0.5 72/1

Langya virus L 
segment

MJ_F1 TGAGCATGAACTGCTAAAGAGC

35 577

Zhang et al., 
2022

MJ_R1 ATTCCTTCGTCTGGCACATC

Conditions 50/30 95/0.33 62/0.66 72/1

MJ_F2 CGGCCTCATCAGTTCCAAAG

30 510MJ_R2 AAAGGCGGTGGACAGTAAGGA

Conditions 95/0.33 62/0.5 72/0.5

표 13. 국내 유입 가능한 참진드기 매개 바이러스의 PCR 수행을 위한 프라이머 및 조건

문헌에 PCR 조건이 나오지 않은 Langya virus의 경우에는 사용하는 시약, base pair의 길

이, primer의 Tm값 등을 고려하여 조건 설정을 한 후 positive control 샘플을 통하여 잘 설정

이 되었는지 확인하였다. Yezo virus의 경우 PCR의 민감도를 높이기 위한 Nested PCR 방법

을 위한 2차 primer와 PCR 조건을 자체적으로 새로 확립하였다. 

- 새롭게 검출하고자 하는 병원체의 양성 대조를 위한 유전자 합성 의뢰

새롭게 검출하고자 하는 병원체인 CCHF virus, Yezo virus 및 Langya virus에 대해 각각의 

문헌에서 Gene Number를 참고하여 NCBI 사이트에 접속하여, Gene Bank에 등록된 염기서열

을 참고하여 프라이머를 Align 후 해당 염기서열의 유전자 합성을 의뢰하였다. 합성된 양성 대

조 유전자를 이용하여 PCR을 수행하였으며, 증폭된 DNA를 agarose gel에 100 volt로 30분간 

전기영동 후 UV 상에서 밴드를 확인하였다. 

  CCHF virus에서 PCR optimization을 위한 positive control 샘플의 프라이머를 이용한 Align

을 진행하였고, 염기서열을 유전자 합성 의뢰하였다(그림 89-92).
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그림 89. CCHF virus 1차 PCR 프라이머의 Align. 

그림 90. CCHF virus 2차 PCR 프라이머의 Align.
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그림 91. CCHF virus 1차 PCR 프라이머의 Align.

 그림 92. CCHF virus 2차 PCR 프라이머의 Align.
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  CCHF virus의 유전자 합성 의뢰한 염기서열은 다음과 같다.

>CCHFV1_MF511216_S_Segment_Turkey

aaatggacttatggacactttcacaaactcctactccttttgtgagaatgtaccaaatctggataagtttgtgttccagatggccag

cgccacagatgatgcacagaaggactccatctatgcatcggctctagtggaagcaaccaagttctgtgcacccatatatgaat

gtgcttgggtcagctctactggcattgtgaagaaggggcttgagtggttcgagaagaattcaggaaccatcaaatcttgggatg

agaactatgctgagctgaaggttgatgttcccaaaatagaacaacttgccaattaccaacaggctgctctcaagtggaggaag

gacataggtttccgtgtcaacgcaaacacggcagccttaagcaacaaagtccttgcagaatacaaagtccctggtgaaattgt

gatgtctgttaaagaaatgctgtcagacatgattagaaggaggaatctaattctcaacaggggcggtgatgaaaatccacgcg

gcccagtgagccgtgaacatgtggagtggtgcagggaatttgtcaaaggcaagta

  Yezo virus에서 PCR optimization을 위한 positive control 샘플의 프라이머를 이용한 Align을 진

행하였고 염기서열을 유전자 합성 의뢰하였다(그림 93-94).

그림 93. Yezo virus 1차 PCR 프라이머의 Align.

그림 94. Yezo virus 2차 PCR 프라이머의 Align.
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  Yezo virus 유전자 합성 의뢰한 염기서열은 다음과 같다.

>YEZV_LC628643_S_Segment_Japan

tcaaatttgctgctccaatcccagaatgtgcctggaatctcaccaacaaaatcttcacggagggtatggcatggttcaatgccaacaa

agatcaaaagtgcatggcctgggacaagaaatatgatactctcaggagcactctgccatctcccgaggatgttgcacagtaccaaa

tagcagccaggaagtggaggaaagacatagggtatgagtgctcccctaacaatggcattatgagaggggaagtgaccaaggtcta

cattgccccgaagaaatacgtgaacgacatgatccttatggtcacagacatgaggagcaaaagaaggcacaggctgggcatta

  Langya virus에서 PCR optimization을 위한 positive control 샘플의 프라이머를 이용한 Align

을 진행하였고 염기서열을 유전자 합성 의뢰하였다(그림 95-96).

그림 95. Langya virus 1차 PCR 프라이머의 Align. 

그림 96. Langya virus 2차 PCR 프라이머의 Align. 
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  Langya virus의 유전자 합성 의뢰한 염기서열은 다음과 같다.

>Langya_virus_OM101125_L_segment_China

ggtaaaagatgagcatgaactgctaaagagccttcatcaactatcggcctcatcagttccaaagaatgaaggattcaatgaggaca

attggaaaattgacaagaaaccgtttcgtaagattgagggtagagattgtctgagtaaagaaaataaaacattacttaattcaaaagtg

attactaatacaataggacaaaaccatttcaatacttccttgcaaaacaaacaacccagaacacctaagagcaggtcagccagaa

acaaaaataagtacagtcttcagaatgcaatttccgattatataacccgtgattatacattacaagatcacaccaatacagctgtcgac

aaatcagaggaaaagtatgacacaataagctcatttttaaccacagatttgcaaaagttttgtttgaattggagatacgaatctacagc

attattcgcagagagggtagatgaaatttatggtcttccaggattctttaattggttgcataatagattagagaattgcacattatatgttgct

gatccttactgtccaccgccttttacagctcatattgatttagatgatgtgccagacgaaggaatgttcatccgac

○  주요 타겟 세균 및 주혈원충 병원체에 대한 PCR 프라이머 및 조건

  참진드기 매개질병에서 Bacteria 및 Protozoa 검출을 위하여 Anaplasma, Ehrlichia, 

Babesia, Borrelia, Rickettsia, Bartonella, Theileria 병원체 7종에 대한 항원 검사를 진행하였

다(표 14).

다. 병원체 유전자 확인을 위한 DNA 유전자 염기서열 분석

병원체 유전자 확인을 위한 PCR 검사에서 목표하는 크기(bp)에 해당하는 증폭된 밴드를 확

인 시, 병원체의 유전자 염기서열 분석(DNA sequencing)을 실시하여 확인하였다. 염기서열 

분석을 위한 PCR 산물 추출에는 NICSROprep DNA extraction kit(BIONICS, ROK)을 사용하였

다. 

라. 계통발생학적 분석(Phylogenetic analyses)

  유전자 염기서열 분석을 통해 확인한 병원체 유전자형(genotype)을 확인하기 위해 계통수

(phylogenetic tree)를 작성하였다. NCBI에 등록된 병원체 유전자 서열을 파스타(Fasta) 형식

으로 취합 후 MltiAlin 프로그램으로 서열을 정리하였다. Mega 7 프로그램에 내장된 Maximum 

Likelihood(ML) 모델을 이용하여 계통수를 작성하였다.
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Species Target gene

Primer name

PCR 

conditions

Primer sequences (5’-3’)

Cycles

Amplicon 

size

(bp)

ReferencesDenaturation 

(°C/min)

Annealing 

(°C/min)

Extension 

(°C/min)

Anaplasma/

Ehrlichia spp.
16S rRNA

AE1-F AAGCTTAACACATGCAAGTCGAA

35 1,406
Oh et al., 

2009
AE1-R AGTCACTGACCCAACCTTAAATG

Conditions 94/1 56/1 72/1.5

A. phagocytophilum 16S rRNA

EE3 GTCGAACGGATTATTCTTTATAGCTTGC

25 926

Barlough 

et al., 

1996

EE4 CCCTTCCGTTAAGAAGGATCTAATCTCC

Conditions 94/0.83 56/0.83 72/1.17

A. bovis 16S rRNA

ABKf TAGCTTGCTATGGGGACAA

25 547

Kang 

et al., 

2011

AB1r TCTCCCGGACTCCAGTCTG

Conditions 94/0.83 59/0.83 72/0.83

A. capra 16S rRNA

Ana16sIntup1 AACTCCGTGCCAGCAGCCGCG

30 581

Jouglin M 

et al., 

2019

Ana16Sdo1 CCCAACATCTCACGACAC

Conditions 95/0.33 55/0.25 72/0.33

E. chaffeensis 16S rRNA

HE3 TATAGGTACCGTCATTATCTTCCCTAT

25 390

Murphy 

et al., 

1998 

HE1 CAATTGCTTATAACCTTTTGGTTATAAAT

Conditions 94/0.5 56/0.5 72/0.5

E. canis 16S rRNA

HE3 TATAGGTACCGTCATTATCTTCCCTAT

25 350

Chae

et al., 

2003 

ECAN5 CAATTATTTATAGCCTCTGGCTATAGGA

Conditions 94/0.5 56/0.5 72/0.5

Babesia gibsoni 16S rRNA

Babgen F GAAACTGCGAATGGCTCATTA

30 642

Santos 

et al., 

2009 

Babesiarev1 CAATGCTGAAGTATTCAAGAC

Conditions 94/0.5 55/0.5 72/0.5

Borrelia spp. 16S rRNA

B1 CAGTGCGTCTTAAGCATGC

30 1,427
Park 

et al., 

2004 

B8 CCTTAAATACCTTCCTCCC

Conditions 94/1 58/1 72/1.5

B3 GCAGCTAAGAATCTTCCGCAATGG

25 714B6 CAACCATGCAGCACCTGTATAT

Conditions 94/0.5 59/0.75 72/0.75

Rickettsia spp. gltA

RgltA OF GGGGACCTGCTCACGGCGG

35 381

Ko et al., 

2011

RgltA OR ATTGCAAAAAGTACAGTGAACA

Conditions 95/0.75 54/0.75 72/0/75

RgltA IF CTAATGAAGCAGTGATAA

25 337RgltA IR GCGACGGTATACCCATAGC

Conditions 95/0.5 58/0.5 72/0.5

Bartonella grahamii
Internal 
transcribed 
spacer

QHVE1 TTCAGATGATGATCCCAAGC

30 735

V. Roux 

et al., 

1995

QHVE4 AACATGTCTGAATATATC

Conditions 94/0.75 55/0.75 72/0.75

QHVE12 CCGGAGGGCTTGTAGCTCA

30 484

Seki 

et al., 

2006 

QHVE14 CACAATTTCAATAGAAC

Conditions 94/0.5 55/0.75 72/0.75

B. schoenbuchensis
Internal 
transcribed 
spacer

JEN1F CTCTTTCTTCAGATGATGATCC

20 317

Maillard 

et al. 

2004

B1623R AACCAACTGAGCTACAAGCC

Conditions 95/1 60/1 72/0.5

2F GCTTGCCGCCTTCATTTCTC

20 206

Han 

et al., 

2023

2R ACCAACTGAGCTACAAGCCC

Conditions 95/1 60/1 72/0.5

Theileria spp. MPSP

MPSP-F CACGCTATGTTGTCCAAGAG

35 875

Tanaka 

et al., 

1993

MPSP-R TGTGAGACTCAATGCGCCTA

Conditions 93/0.66 62/0.5 72/1.5

표 14. 참진드기 매개 병원체 유전자 검출을 위한 PCR 프라이머 및 조건 정보 
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4) 병원체 분리

(1) 세포주 배양을 통한 병원체 분리 시도

SFTSV 항원 검사 결과 양성으로 확인된 전처리된 충북 야생동물센터 고라니의 비장 샘플을 

준비하여 생물안전작업대 안에서 Vero E6 cell이 자란 T-75 flask에 DMEM 배지(2%, FBS)를 넣

어준 후, 샘플을 접종하였다. 이후 37℃ incubator에서 4~5일 정도 CPE가 보일때까지 배양하여 

매일 확인하였다. 세포병변효과(Cytopathic effect, CPE)가 보이면 PCR로 SFTSV 항원을 확인하

고 일정한 바이러스의 확보를 위해 passage 3 이상의 SFTSV의 감염을 확인하였다. 여러 번의 

과정으로 SFTSV의 감염이 확인되면 양성 혈청에 감염된 Vero E6 세포를 사용하여 면역형광법

(Immunofluorescence assay, IFA) 슬라이드를 제작한 후 항체 검사를 실시하였다.

이미 항체 양성이 확인된 고라니의 혈청을 1:50에서 1:200까지 희석하여 연속적인 항체 검사

를 실시하였으며, 형광현미경(EVOS™ M7000 Imaging System, Thermo Fisher Scientific, MA)

을 이용하여 IFA 슬라이드를 관찰하였다(그림 97). 위 과정을 통해 바이러스 분리가 확인되면, 

Vero E6 세포의 상층액을 여과하여 –80℃ 초저온냉동고에 보관하였다.

그림 97. SFTSV에 대한 항체 검출을 위한 

면역형광법 모식도.



105

3. 연구개발과제의 수행 결과 및 목표 달성 정도

 3-1. 정성적 연구개발성과

  1) 국내외 진드기매개질병 네트워크 구축

   국내 야생동물구조관리센터 6개소와 야생동물 유래시료 수집 협력체계를 구축하고, 국외 

10개 연구팀과 참진드기 매개 국제공동연구를 위한 연구협약을 체결하였다(표 15-16, 그림 

98-104). 

연번 기관명 지역 협력 내용

1 강원도 야생동물구조센터 강원 지역

조류, 포유류, 파충류 유래 혈액, 

비장 및 참진드기 시료 공유

2 경기도 야생동물구조관리센터 경기 남부

3 경기북부 야생동물구조관리센터 경기 북부

4 충북 야생동물구조센터 충청 북부

5 울산시설관리공단 울산 인근

6 낙동강하구에코센터 부산 인근

표 15. 연구용 시료 수집 협력체계를 구축한 국내 야생동물구조센터

국가 날짜 기관

태국 2022.08.08. Veterinary Science, Chulalongkorn University 

몽골 2022.08.16. Wildlife Science and Conservation Center of Mongolia (WSCC)

홍콩 2022.11.22. Hong Kong Birdwatching Society (HKBWS)

필리핀 2022.12.07.
College of Veterinary Medicine, University of the Philippines 

Los Baños

베트남(하노이) 2022.12.15
Faculty of Veterinary Medicine, Vietnam National University of 

Agriculture

일본 2022.12.31. BIological Sciences, Tokai University

인도네시아 2023.02.21. Veterinary Medicine, Universitas Gadjah Mada

파키스탄 2023.03.13.
Veterinary Science, University of Veterinary and Animal 

Sciences

대만 2023.04.28. Veterinary School, National Taiwan University

베트남(호치민) 2023.06.07. Animal Science and Veterinary Medicine, Nong Lam University

표 16. 국제공동연구 체결 국가 및 기관 
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그림 98. 서울대학교-태국 

Chulalongkorn University의 연구협력 

체결문.

그림 99. 서울대학교 산학협력단 – 몽골 WSCC 공동연구 양해각서.
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그림 100. 서울대학교 산학협력단 – 홍콩 HKBWS 공동연구 협정문서. 

그림 101. 서울대학교-필리핀 University of the Philippines Los Baños 연구협력 체결문(왼쪽) 및 

서울대학교-베트남(하노이) Vietnam National University of Agriculture 연구협력 체결문(오른쪽).
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그림 102. 서울대학교 산학협력단 – 토카이대학교 공동연구 협정문서.

그림 103. 서울대학교-인도네시아 Universitas Gadjah Mada 연구협력 체결문(왼쪽) 및 서울대학교 

파키스탄 University of Veterinary and Animal Sciences 연구협력 체결문(오른쪽).
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그림 104. 서울대학교-대만 National Taiwan University 연구협력 체결문(왼쪽) 및 서울대학교-베트남 

Nong Lam University 연구협력 체결문(오른쪽). 

2) 국제네트워크 지속과 효율적인 시료 수집을 위한 워크샵 및 심포지엄 개최 

(1) 제1차 국제협력 워크샵 

   각국의 철새 이동상황 및 진드기 수집 협력의 기초를 다지기 위해 2022년 11월 3일부터 7

일까지 서울대학교와 태안해안국립공원에서 워크숍을 개최하였다(표 17-18, 그림 105). 5개국 

54명이 참석한 워크숍에서 국내 철새 이동 현황 및 철새를 이동 가능성이 있는 진드기 매개질

병에 대한 최신의 연구 내용을 공유하고, 철새 포획 및 진드기 수집에 대한 현장 실습을 실시

하였다(그림 105-107). 
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내용 강연자

축사
이우신 명예교수
(서울대학교 농업생명과학대학)

환영사
신남식 명예교수
(서울대학교 수의과대학)

야생동물의 외부기생충 연구 및 예찰의 필요성 
최성준 교수
(충북대학교 의과대학)

진드기 매개 인수공통질병 연구현황
한선우
(서울대학교 수의과대학)

한국 야생동물에 대한 SFTS 예찰 정책과 연구 방향
김원명 과장
(국립야생동물 질병관리원)

진드기를 중심으로 한 국내 철새 외부기생충의 전파 

위협 모니터링 결과
최창용 교수
(서울대학교 농업생명과학대학)

복원사업 대상인 황새에 기생하는 외부기생충의 분포
심정훈
(공주대학교 산림과학과)

한국에서의 철새이동연구 개황
최유성 박사
(국립생물자원관)

국가별 철새이동연구 현황 및 소형산새류 이동연구체

계 소개 

Tuvshinjargal Erdenechimeg 
(WSCC, 몽골)

Anna Moulin 
(HKBWS, 홍콩)

Pattraporn Simla 
(University of Chinese Academy of Science, 

태국)

Jirut Khamaye 
(Department of National Parks, Wildlife and 

Plants Conservation, 태국)

Shigeru Nakamura 
(Japanese Bird Banding Association, 일본)

표 17. 제1차 국제협력워크숍 강연 목록 

강연 주제

조류 및 서식지에서의 진드기 수집 및 보관 방법 

조류의 성별,연령 구분 및 철새이동

철새이동조사 및 외부기생충의 사진 기록, 관리

표 18. 제1차 국제협력워크숍 현장교육 강연 목록 

그림 105. 제1차 국제협력워크숍 현수막.
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그림 106. 워크숍 강연(서울대학교 호암교수회관).

그림 107. 강연 후 기념사진 촬영 (서울대학교 호암교수회관).
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(2) 2023 SNU 국제심포지엄

   동아시아 지역 내 참진드기매개감염병 발생에 대한 정보를 공유하고 연구성과를 발표하기 

위해 2023년 6월 9일에 서울대학교에서 심포지엄을 개최하였다(표 19, 그림 111). 총 11개국 

180명의 전문가 및 5개 관련업체에서 참석하여 예상보다 큰 규모로 진행되었다. 심포지엄은 3

부에 걸쳐 철새 이동, 아시아의 진드기매개질병 현황, 한국에서의 신규진드기매개질병으로 진

행되었다(표 20-22, 그림 108-109). 본 연구진은 이번 심포지엄을 통해 국내에서 처음으로 

철새에서 SFTS 바이러스가 검출된 내용을 발표하였으며, 해당 내용이 중앙 TV 방송, 중앙전

문지 등에 기사화되었다(그림 110). 

행사 내용 발표자

등록 2층 무궁화홀 프론트데스크

개회식

개회사 최창용 교수

환영사 김재영 (서울대학교 연구부총장)

축사 노수현 (농림식품기술기획평가원장)

축사 지영미 (질병관리청장) - 영상축사

축사 이명헌 (농림축산검역본부장 직무대리)

축사 신동인 (국립야생동물질병관리원장)

표 19. 개회 행사 

발표 내용 발표자

진드기 및 진드기매개질병의 국내 유입에 대한 철새의 역할

Inconclusive roles of migratory birds in the introduction of ticks 

and associated tick-borne diseases to Korea

최창용

(서울대학교)

홍콩: 철새 이동기착지와 인간을 연결하기

Hong Kong: How to connect a city of migratory birds and 

people

Yu Yat-tung

(HKBWS, Hong Kong)  

홋카이도 서부에서의 장기 철새이동연구 

Bird monitoring using bird banding for over 30 years in 

deciduous forest of western Hokkaido, Japan

Shin MATSUI

(Tokai University)

동아시아-대양주 철새이동경로 국가들의 학문적/사회적 네트워킹 

현황과 중요성

Importance and current status of scientific/social networking 

on the birds of the EAAF 

Yong Ding Li

(Birdlife International, 

Singapore)

몽골을 통과하는 철새로부터의 기생충 연구 현황 

Parasites and tick communities in migratory birds in Mongolia

Otgonbayar Tsend

(WSCC, Mongolia)

표 20. 제1부 발표 목록(동아시아 철새이동경로에서의 조류 이동) 
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발표 내용 발표자

원헬스 관점에서 본 베트남의 진드기 및 진드개매개질병 현황 

Tick and tick-borne situation in Vietnam, One health concern 

Bui Khanh Linh

(Vietnam National University 

of Agriculture)

베트남 남부에서 야생동물로부터의 인수공통전염병 위험 

Risk of zoonotic diseases from wildlife in the south of 

Vietnam

Hien Le Thanh

(Nong Lam University)

태국에서 진드기 및 진드기 매개 리케차와 파이로플라즈마병에 

대한 최신 연구현황 

Recent ticks and tick-borne rickettsia and piroplasm studies 

in Thailand

Morakot Kaewthamasorn

(Chulalongkorn University)

인도네시아에서의 참진드기 분포와 진드기 매개 병원체의 잠재적 

숙주 

Distribution of Ixodid ticks and potential vectors of tick-borne 

pathogens in Indonesia

Ana Sahara

(Universitas Gadjah Mada)

필리핀에서 반추동물과 개로부터 진드기매개병원체의 분자학적 

검출 

Molecular detection of tick-borne pathogens of large 

ruminants and dogs in Southern Luzon Island of the 

Philippines

Ian Cary B. Prado

(University of the Philippines 

Los Banos)

대만의 개 바베시아병

Canine babesiosis in Taiwan

Shang-Lin Wang

(National Taiwan University)

파키스탄의 진드기 및 진드기매개질병

An overview of ticks and tick-borne (Zoonotic) diseases in 

Pakistan

Muhammad Avais

(University of Veterinary and 

Animal Sciences, Lahore)

표 21. 제2부 발표 목록(아시아의 진드기 및 진드기매개질병 현황) 

발표 내용 발표자

한국의 진드기 및 진드기매개질병의 계절적 분포 조사

Seasonal prevalence of tick and tick borne pathogens in Korea

이희일 

(질병관리청)

야생동물에서 진드기매개질병 예찰

Surveillance of tick-borne diseases in wild animals

정혜성

(국립야생동물질병관리원)

동물에서의 중증열성혈소판감소증후군 연구

Investigation of severe fever with thrombocytopenia syndrome 

infection in animals

강해은

(농림축산검역본부)

중증열성혈소판감소증후군 바이러스의 백신 후보 개발 

Vaccine candidates development for severe fever with 

thrombocytopenia syndrome virus

강준구

(전북대학교)

진드기매개병원체에 대한 분자학적 분석

Molecular analysis of tick-borne pathogens in ticks 

류미선

(서울대학교)

최근의 신규 진드기매개질병 발생

Recent emerging tick-borne diseases

채준석

(서울대학교)

표 22. 한국에서의 신규 진드기매개질병 



114

그림 108. 심포지엄 개최 기념으로 발표한 단행본 도서. 

그림 109. 2023 SNU 국제심포지엄 현수막. 

그림 110. 본 심포지엄의 발표내용을 다룬 MBC 뉴스데스크 기사 (2023.06.08., 2023.06.26. 방송).
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그림 111. 귀빈 기념사진촬영 (위), 전문가 강연(가운데), 단체 기념사진 촬영 (아래). 
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(3) 제2차 국제협력워크숍 

   과제기간 중 각국의 철새의 진드기 감염률에 대한 조사 성과를 발표하고, 동아시아 지역 

공동조사 네트워크를 지속과 향후 공동연구방향을 토의하기 위해 2023년 10월 28일부터 11월 

3일까지 4개국 19명을 초청하여 인천 국립생물자원관과 대청도 서울대학교 현지조사지에서 

워크숍을 개최하였다(표 23, 그림 112-113). 

발표 내용 발표자

과제 진행상황 및 향후 연구방향 소개: 

진드기를 중심으로 한 국내 철새 외부기생충의 전파 위협 

모니터링

서슬기 연구원

(서울대학교)

한국의 산새류 이동연구 현황 및 연구체계
허위행 센터장

(국립생물자원관)

홍콩의 가락지부착조사연구 현황
Ms. Anna Moulin

(HKBWS, Hong Kong)

일본 홋카이도의 산새류 이동연구와 진드기 발생현황
Prof. Shin Matsui

(Tokai University )

몽골의 산새류 가락지부착조사 현황
Mr. Batbayarsgalan Burenjargal

(WSCC, Mongolia)

국립공원의 산새류 장기생태연구 체계 및 현황 소개
조소연 연구원 

(국립공원관리공단)

표 23. 제2차 국제협력 워크숍 발표 목록. 

그림 112. 제2차 국제워크숍 현수막.

그림 113. 각국의 소형산새류 이동조사체계 강연(왼쪽), 행사 기념촬영(오른쪽). 
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3) 국내외 참진드기 시료 확보

  국내 참진드기 중 1,497마리 참진드기 및 504개의 비장·혈액을 협조된 6개 야생동물센터로

부터 2022년 7월 11일부터 2023년 11월 17일 동안 총 36회에 걸쳐 제공받았다(표 24). 

센터명 시료 제공 횟수(회) 시료 수령 일자

강원도 야생동물센터 2 2022.07.28. / 2022.09.16

경기도 야생동물구조관리센터 8

2022.09.20. / 2022.10.20.

2023.04.19. / 2023.04.27. 

2023.05.25. / 2023.06.21.

2023.07.24. / 2023.09.13

경기북부 야생동물구조관리 센터 3
2022.07.11. / 2022.08.03.

2023.11.09. 

충북야생동물센터 6

2022.11.09. / 2023.01.31.

2023.05.03. / 2023.08.02.

2023.10.11. / 2023.10.26

울산 야생동물구조관리센터 15

2022.08.09. / 2022.09.01.

2022.10.06. / 2022.11.03.

2022.12.01. / 2023.02.15.

2023.03.02. / 2023.04.04.

2023.05.09. / 2023.06.01.

2023.06.30. / 2023.07.02.

2023.08.31. / 2023.10.06.

2023.11.17

부산 낙동강하구에코센터 2 2022.09.28. / 2023.03.23

합 계 36 -

표 24. 야생동물센터로부터 수집된 국내 참진드기 시료의 채집기간 및 수령일자

  국내 조류와 포유류에서 포획조사에서 수집된 참진드기 541마리는 2022년 4월 28일부터 

2023년 11월 1일까지 대청도, 제주도, 경기도 일대, 흑산도, 화성에서 직접 조류 및 포유류를 

포획하여 채집하였으며, 채집 기간 및 수령 일자는 다음과 같다(표 25).
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채집지 참진드기 채집 기간 포획조사

제주도 2022.02.23. - 2022.02.24. 조류

점봉산 2022.07.27. - 2022.07.28. 조류

경기도 일대 2022.07.22. - 2022.11.27. 포유류

대청도 2022.04.28. - 2023.11.01. 조류

흑산도 2023.03.19. - 2023.05.25. 조류

화성 2023.03.31. - 2023.05.25. 조류

태화산 2023.06.08. 조류

소청도 2023.10.29. - 2023.10.30. 조류

경기도 일대 2022.07.22. - 2022.11.27. 조류

표 25. 국내 조류로부터 채집한 참진드기의 채집기간 및 수령 일자

  국내외 철새 서식지에서 드래깅을 통해 수집된 참진드기 13,581개체를 수집하였다. 국내에

서는 강원도 점봉산, 전남 흑산도, 인천 대청도, 충남, 신진도, 경기도 태화산에서 직접 채집

하였으며, 국외에서는 몽골, 일본, 홍콩에서 2022년 7월 20일부터 2023년 11월 23일까지 수집

하였다. 국외 참진드기는 직접 드래깅(dragging)을 통해 채집하거나 협력기관으로부터 공유받

았다.

시기구분 일시 장소 dragging 총면적

번식기 2022.07.27. ~ 2022.07.28. 강원도 점봉산 1,500m2

가을철이동 2022.09.21. ~ 2022.09.24. 전라남도 흑산도 1,800m2

가을철이동 2022.10.15. ~ 2022.10.23. 인천 대청도 750m2

가을철이동 2022.08.15. 몽골 750m2

봄철이동 2023.03.18. ~ 2023.03.19. 전라남도 흑산도 750m2

봄철이동 2023.03.08. ~ 2023.03.9. 홍콩 750m2

봄철이동
2023.04.23.

2023.5.27.
일본 1,500m2

봄철이동 2023.05.15. 충남 신진도 750m2

봄철이동 2023.5.15. 인천 대청도 750m2

봄철이동 2023.4.22. ~ 2023.06.09. 몽골 405m2

번식기 2023.6.8. 경기도 태화산 750m2

번식기
2023.06.26.

2023.07.27.
일본 1,500m2

가을철이동

2023.08.31.

2023.09.30.

2023.10.26.

일본 2,250m2

가을철이동
2023.11.09.

2023.11.23.
홍콩 750m2

표 26. 국내외 철새 서식지에서 시기별 드래깅(dragging) 조사 기간 및 면적 
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  국외 숙주에서 수집한 참진드기 7,206마리는 9개 국가 10개 지역에서 수집되었다. 태국, 필

리핀, 베트남 하노이, 인도네시아, 파키스탄, 대만, 베트남 호치민, 일본, 몽골, 홍콩에서 2019

년 9월 7일부터 2023년 11월 22일까지 기존 채집되어있던 참진드기를 협력 기관으로부터 공

유받거나 직접 채집하였고, 2023년 6월 7일부터 2023년 6월 9일 동안 개최된 국제심포지엄 

기간과 2023년 10월 28일부터 2023년 11월 3일에 개최된 국제 워크샵 기간, 2023년 12월 13

일 출장기간에 제공받았다(표 27).

국가명 시료 채집 기간 시료 수령 일자

태국 2019.09.07. ~ 2023.01.24.
2022.08.12.

2023.06.06.

필리핀 2022.07.24. ~ 2023.05.25.
2022.12.06.

2023.06.06.

베트남(하노이) 2022.12.13. ~ 2023.07.19.

2022.12.19.

2023.06.06.

2023.07.22.

인도네시아 2023.02.14. ~ 2023.05.29.
2023.02.25.

2023.06.06.

파키스탄 2023.02.20. ~ 2023.06.04.
2023.03.20.

2023.06.06.

대만 2023.03.09. ~ 2023.05.31.
2023.05.02.

2023.06.06.

베트남(호치민) 2023.07.17. ~ 2023.08.15.
2023.07.22.

2023.09.05.

일본 2023.04.22. ~ 2023.10.26.
2023.07.19.

2023.10.28.

몽골 2022.08.13. ~ 2023.10.01.

2023.01.13.

2023.07.19.

2023.10.28.

홍콩 2023.03.07. ~ 2023.11.22.
2023.07.19.

2023.12.13.

표 27. 국외 참진드기의 채집기간 및 수령일자

  2023년 12월 14일 기준으로 국내·외 시료 수집 현황은 다음과 같다.

(1) 총 시료 확보 현황 (표 28) 

시료 종류　
채집 지역

합계
국내 국외

참진드기 9,023 13,803 22,826

혈액 490 - 490

비장 104 - 104

합계 9,617 13,803 23,420

표 28. 과제 기간 중 총 시료 확보 현황(국내․외)

 * -: 미수집
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가. 전국 야생동물구조센터

협조된 국내야생동물 구조센터 6곳으로부터 수집된 참진드기의 동정 현황은 다음과 같다(표 

29). 부산야생동물센터에서는 수집된 참진드기가 0건이므로 제외하였다. 총 5종

(Haemaphsalis longicornis, H. flava, Ixodes scapularis, I. nipponensis, Amblyomma 

testudinarium)의 참진드기가 수집되었으며, 각 종별로 H. longicornis 1,121마리, H. flava 207마리, 

I. scapularis 5마리, I. nipponensis 28마리, Amblyomma testudinarium 25마리이며 

Haemaphysalis spp. 91마리, Ixodes spp. 19마리 그리고 Amblyomma spp. 1마리로 총 

1,497마리가 채집되었다. 

각 지역 별로는 강원도 608마리, 경기북부 45마리, 경기도 156마리, 울산 419마리 그리고 충북에서 

269마리가 채집되었다. 

참진드기 구분 강원 경기북부 경기 울산 충북

합계
　참진드기 종

발육

단계　
성별　포유류 조류 포유류 조류 포유류 조류 포유류 조류 기타 포유류 조류

Haemaphysalis 

longicornis　

성충 ♀ 356 28 35 - 79 1 143 20 - 94 - 756

　 ♂ 56 1 1 - -　 -　 20 -　 - 22 - 100

약충 -　 75 10 6 - 17 8 36 40 - 73 - 268

소계 487 39 42 0 96 9 199 60 0 189 0 1,121

Haemaphysalis  

flava

성충 ♀ 13 1 - - 7 - 14 -　 - 29 - 64

　 ♂ 8 -　 - - - - 7 1 - 14 - 30

약충 　- 12 2 - - 32 - 6 51 - 10 - 113

소계 33 3 0 0 39 0 27 52 0 53 0 207

Haemaphysalis 

spp.

성충 ♀ 8 - 3 - 1 - 1 - - - - 13

약충 - 4 19 -　 -　 -　 -　 9 8 -　 - - 40

유충 - - - - - 1 　 22 13 1 1 - 38

소계 12 19 3 0 2 0 32 21 1 1 0 91

Ixodes  

scapularis

성충 ♀ - - - - - - 1 　 -　 1 - 2

　 ♂ - - - - - - - - - 2 - 2

약충 -　 - - - - - - -　 1 -　 -　 - 1

소계 0 0 0 0 0 0 1 1 0 3 0 5

Ixodes  

nipponensis

성충 ♀ - - - - 4 -　 10 - -　 -　 - 14

　 ♂ - - - - 1 -　 8 - -　 -　 - 9

약충 -　 - - - - -　 3 -　 - 2 -　 - 5

소계 0 0 0 0 5 3 18 0 2 0 0 28

Ixodes spp.

성충 ♀ 2 - - - 2 　 - - - - - 4

　 ♂ 1 - - - - - - - - - - 1

약충 -　 12 - - - - - - - - - - 12

유충 -　 - - - - - - - 2 - - - 2

소계 15 0 0 0 2 0 0 2 0 0 0 19

Amblyomma 

testudinarium

성충 ♀ - - - - - - 1 - - 10 - 11

　 ♂ - - - - - - 1 - - 12 - 13

약충 -　 - - - - - - 1 - - - - 1

소계 0 0 0 0 0 0 3 0 0 22 0 25

Amblyomma spp.
유충 -　 - - - - - - - - - 1 - 1

소계 - - - - - - - - - 1 - 1

합계 547 61 45 0 144 12 280 136 3 269 0 1,497

표 29. 야생동물 구조센터로부터 수집된 국내 참진드기 종 동정 결과

* ♀, 암컷; ♂, 수컷; -, 미채집.



121

나. 국내지역에서 직접 포획조사 

  국내에서 조류 및 포유류 포획조사를 통해 수집된 참진드기의 동정 현황은 다음과 같다(표 

30). 총 7종(H. longicornis, H. flava, H. concinnam H. formosensis, I. nipponensis, I. 

turdus, I. persulcatus)의 참진드기가 채집되었으며, 각 종별로 H. longicornis 83마리, H. 

flava 31마리, H. concinna 39마리, H. formosensis 2마리, I. nipponensis 11마리, I. turdus 

21마리, I. persulcatus 2마리, H. spp. 149마리, I. spp. 44마리, 미동정 159마리로 총 541마

리가 채집되었다.

  각 지역별로는 대청도 225마리, 제주도 10마리, 점봉산 2마리, 흑산도 64마리, 화성 2마리, 

태화산 2마리, 소청도 2마리 그리고 경기도 일대에서 234마리가 채집되었다.

참진드기 구분 대청도 제주도 점봉산 흑산도 화성 태화산 소청도
경기도

일대
합계

　참진드기 종
발육

단계　
성별　조류 조류 조류 조류 조류 조류 조류 포유류

H. concinna 약충 38 - - 1 - - - - 39

H. flava

성충 ♀ - - - - - - - 2 2

♂ - - - - - - - 1 1

약충 15 3 - 2 - 1 1 6 28

소계 15 3 0 2 0 1 1 9 31

H. formosensis 약충 - - - 2 - - - - 2

H. longicornis　

성충 ♀ - - - - - - - 8 8

♂ - - - - - - - 8 8

약충 12 - - 4 - - - 51 67

소계 12 0 0 4 0 0 0 67 83

Haemaphysalis spp.

약충 1 - - - - - - - 1

유충 143 - - 5 - - - - 148

소계 144 0 0 5 0 0 0 0 149

I. nipponensis

성충 ♀ - - - - - - - 1 1

♂ - - - - - - - 1 1

약충 6 - - 1 2 - - - 9

소계 6 0 0 1 2 0 0 2 11

I. persulcatus 약충 - - 1 - - 1 - -

I. turdus

성충 ♀ 4 1 - 1 - - 1 - 7

약충 1 4 - 9 - - - - 14

소계 5 5 0 10 0 0 1 0 21

Ixodes spp.

약충 2 - - 1 - - - - 3

유충 3 2 1 35 - - - - 41

소계 5 2 1 36 0 0 0 0 44

미동정

성충 - - - - - - - 1 1

약충 - - - - - - - 1 1

유충 - - - - - - - 154 154

미동정 - - - 3 - - - - 3

소계 0 0 0 3 0 0 0 156 159

합 계 225 10 2 64 2 2 2 234 541

표 30. 국내 철새 및 포유류에서 수집한 참진드기 종 동정 결과

H: Haemaphysalis, I: Ixodes, ♀: 암컷, ♂: 수컷, -: 미채집 
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다. 국내외 철새 서식지에서 드래깅(Dragging)을 통한 참진드기 수집 

  국내 5개 지역과 국외 3개 지역에서 드래깅(Dragging)을 통해 수집된 참진드기의 동정 현황

은 다음과 같다(표 31). 국내에서는 총 3종(H. flava, H. longicornis, I. nipponensis)의 진드

기가 채집되었으며, 각 종별로 H. flava 23마리, H. longicornis 1,078마리, I. nipponensis 8

마리, Dermacentor ssp. 27마리, H. spp. 11,343마리, I. spp. 251마리, 미동정 2마리로 총 

13,581마리가 채집되었다.

  몽골, 일본, 홍콩에서 수집된 진드기는 총 8종(H. formosensis, H. hystrieis, H. 

longicornis, H. megaspinosa, I. nipponensis, I. ovatus, I. pavlovskyi, I. persulcatus)의 진

드기가 채집되었다. 국가별로 몽골에서는 27마리가 채집되었고, 일본에서는 6,356마리가 채집

되었다. 홍콩에서는 213마리가 채집되었다.

*D: Dermacentor, H: Haemaphysalis, I: Ixodes, ♀: 암컷, ♂: 수컷, -: 미채집 

참진드기 구분 대청도 신진도 점봉산 태화산 흑산도 몽골 일본 홍콩

합계
　참진드기 종

발육

단계　
성별　서식지 서식지 서식지 서식지 서식지 서식지 서식지 서식지

Dermacentor ssp
성충 ♀ - - - - - 17 - - 17

♂ - - - - - 10 - - 10
소계 0 0 0 0 0 27 0 0 27

H. flava

성충 ♀ - 1 - - 2 - - - 3
♂ - 2 - - 1 - - - 3

약충 - 11 - 3 3 - - - 17
소계 0 14 0 3 6 0 0 0 23

H. formosensis 약충 - - - - - - - 14 14

H. hystrieis
성충 ♂ - - - - - - - 2 2
약충 - - - - - - - 31 31

소계 0 0 0 0 0 0 0 33 33

H. longicornis

A ♀ - - - 2 33 - 5 - 40
♂ - - 1 13 - - - 14

약충 2 5 19 13 990 19 1,048
소계 2 5 20 15 1,036 0 24 0 1,102

H. megaspinosa

성충 ♀ - - - - - - 51 - 51
♂ - - - - - - 85 - 85

약충 - - - - - - 564 - 564
소계 0 0 0 0 0 0 700 0 700

Haemaphysalis 

ssp

약충 - - - - - - 2 - 2
유충 - - 82 3 5,785 - 5,305 166 11,341

소계 0 0 82 3 5,785 0 5,307 166 11,343

I. nipponensis

성충 ♀ - - - 1 1 - 6 - 8
♂ - - - - - - 6 - 6

약충 - - 5 1 - - 3 - 9
소계 0 0 5 2 1 0 15 0 23

I. ovatus
성충 ♀ - - - - - - 24 - 24

♂ - - - - - - 19 - 19
소계 0 0 0 0 0 0 43 0 43

I. pavlovskyi
성충 ♀ - - - - - - 1 - 1
약충 - - - - - - 1 - 1

소계 - - - - - - 2 - 2

I. persulcatus

성충 ♀ - - - - - - 2 - 2
♂ - - - - - - 3 - 3

약충 - - - - - - 13 - 13
소계 0 0 0 0 0 0 18 0 18

Ixodes ssp 유충 - - 2 - 2 - 247 - 251

미동정 유충 - - 2 - - - - - 2
합계 2 19 111 23 6,830 27 6,356 213 13,581

표 31. 국내외 철새서식지에서 수집한 참진드기 종 동정 결과
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라. 국외지역 포획을 통한 참진드기 수집

국외 10개 지역으로부터 수집된 참진드기의 동정 현황은 다음과 같다(표 32). 총 15종 

(Haemaphysalis bispinosa, H. flava, H. hystricis, H. megaspinosa, I. nipponensis, I. 

granulatus, I. persulcatus, I. pavlovskyi, I. turdus, Amblyomma varanense, A. gervaisi, A. 

javanense, Rhipicephalus microplus, R. samgineus, Hyalomma anatolicum)의 참진드기가 

채집되었으며, 각 종별로 H. bispinosa 1,147마리, H. flava 7마리,  H. hystricis 124마리, H. 

megaspinosa 65마리, I. nipponensis 3마리, I. pavlovskyi 15마리, I. persulcatus 219마리, I. 

granulatus 1마리, I. turdus 1마리, Amblyomma varanense 176마리, A. gervaisi 97마리, A. 

javanense 7마리, Rhipicephalus microplus 1,730마리, R. samgineus 1,172마리, 

Hyalomma anatolicum 524마리이며 H. spp. 925마리, I. spp. 830마리, A. spp. 12마리, R. 

spp. 130마리, Hy. spp. 8마리, 미동정 12마리로 총 7,206마리가 채집되었다. 국가별 참진드

기는 태국 393마리, 필리핀 993마리, 베트남(하노이, 호치민) 557마리, 일본 1,645마리, 몽골 

413마리, 인도네시아 1,539마리, 파키스탄 1,347마리, 대만 315마리, 홍콩 11마리가 채집되

었다. 



124

참진드기 구분 태국 필리핀
베트남

일본 몽골 인도네시아
파키

스탄
대만 홍콩

　합계하노이 호치민

참진드기 종
발육

단계　

성

별　
포유류 기타 포유류 기타 포유류 기타 포유류 조류 조류 포유류 조류 파충류 기타 포유류 포유류 기타 조류

Dermacentor 

spp.
성충 ♂ - - - - - - - - 1 - - - - - - - - 1

H. bispinosa

성충 ♀ 25 - - - - - 4 - - 438 1 - 70 - - - - 538

♂ 29 - - - - - 1 - - 282 4 - 42 - - - - 358

약충 44 - - - - - 53 - - 70 75 - 8 - - - - 250

유충 -　 - - - - - 1 - - - - - - - - - - 1

소계 98 0 0 0 0 0 59 - 1 790 80 0 120 0 0 0 - 1,148

H. flava 약충 7 - - - - - - 7 - - - - - - - - - 7

H. hystricis

성충 ♀ - - - - - - - - - - - - - - 97 3 - 100

♂ - - - - - - - - - - - - - - 13 1 - 14

약충 - - - - - - - - - - - - - - 3 3 4 10

소계 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 113 7 4 124

H. megaspinosa 약충 - - - - - - - 65 - - - - - - - - - 65

Haemaphysalis 

spp.

성충 ♀ 1 - - - - - - - - - 5 - - - - - - 6

♂ - - - - - - - 1 - - 5 - - - - - - 6

약충 - - - - - - - - 2 - - - - - - - 2 4

유충 - - - - - - - 903 - - - 2 - - - 4 909

소계 1 0 0 0 0 0 0 904 2 0 10 0 2 0 0 0 6 925

I. nipponensis 약충 - - - - - - - 3 - - - - - - - - - 3

I. granulatus 성충 ♀ - - - - - - - - - - - - - - 1 - - 1

I. pavlovskyi 약충 - - - - - - - 15 - - - - - - - - - 15

I. persulcatus

성충 ♀ - - - - - - - - 2 - - - - - - - - 2

약충 - - - - - - - 99 118 - - - - - - - - 217

소계 0 0 0 0 0 0 0 15 2 0 0 0 0 0 0 0 0 17

I. turdus 약충 - - - - - - - 1 - - - - - - - - - 1

Ixodes spp.

약충 - - - - - - - 22 33 - - - - - - - 1 56

유충 - - - - - - - 517 257 - - - - - - - 774

소계 0 0 0 0 0 0 0 539 290 0 0 0 0 0 0 0 1 830

A. varanense

성충 ♀ - - - - - - - - - - - 35 8 - - - - 43

♂ - - - - - - - - - - - 83 15 - - - - 98

약충 - - - - - - - - - - - 34 - - - - - 34

유충 - - - - - - - - - - - 1 - - - - - 1

소계 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 153 23 0 0 0 0 176

A. gervaisi

성충 ♀ - - - - - - - - - - - 25 10 - - - - 35

♂ - - - - - - - - - - - 48 11 - - - - 59

유충 - - - - - - - - - - - 3 -　 - - - - 3

소계 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 76 21 0 0 0 0 97

A. javanense

성충 ♀ - - - - 1 - - - - - - - - - - - - 1

♂ - - - - 1 - - - - - - - - - - - - 1

유충 - - - - 5 - - - - - - - - - - - - 5

소계 0 0 0 0 7 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 7

Amblyomma. spp. 유충 - - - - - - - - - - - 12 - - - - - 12

R. microplus

성충 ♀ 143 1 470 -　 89 -　　11 - - 98 - - 26 313 - - - 1,151

♂ 70 1 267 -　 14 - - - - 11 - - 2 147 - - - 512

유충 23 - - - 4 - 1 - - - - - 4 31 - - - 63

약충 4 - - - - - - - - - - - - - - - - 4

소계 240 2 737 0 107 0 12 109 0 0 32 491 0 0 0 1,730

표 32. 국외지역에서 채집된 참진드기 종 동정 결과
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 *D: Dermacentor, H: Haemaphysalis, I: Ixodes, A: Amblyomma, R: Rhipicephalus, Hy: Hyalomma, ♀: 암컷, ♂: 수컷, -: 미채

집, 기타: 플래깅 및 숙주미상 

R. samgineus

성충 ♀ 9　 - 85　 6 101 9 　6 - - 34　 - - - 187 120 - - 557

♂ 14 - 77 10 154 - 3 - - 34 - - - 122 74 - - 488

약충 　- - 4 -　 65 - -　 - - 43 - - -　 15 -　 - - 127

소계 23 0 166 16 320 9 9 0 0 92 0 0 19 324 194 0 0 1,172

Rhipicephalus

spp.

성충 ♀ 8 - - - - - - - - - - - - - - - - 8

♂ - - 1 - - - - - - - - - - - - - - 1

약충 9 -　 67 6 1 - - - - - - - - - - - - 83

유충 5 -　 - - - 29 4 - - - - - - - - - - 38

소계 22 0 65 9 1 29 4 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 130

Hy. anatolicum

성충 ♀ - - - - - - - - - - - - - 250 - - - 250

♂ - - - - - - - - - - - - - 203 - - - 203

유충 - - - - - - - - - - - - - 71 - - - 71

소계 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 524 0 0 0 524

Hyalomma spp.

유충 - - - - - - - - - - - - - 6 - - - 6

약충 - - - - - - - - - - - - - 2 - - - 2

소계 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 8 0 0 0 8

미동정 - - - - - - - 12 - - - - - - - - - 12

총계 391 2 971 22 435 38 84 1,645 413 1,010 90 241 198 1,347 308 7 11 7,206
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(2) 국내·외 지역에서 수집된 참진드기 종별 동정 자료

  참진드기의 분류체계는 그림 114와 같이 Phylym arthropods 절지동물문, Class arachnida 

거미강, Order Acari 응애목, Suborder Ixodida 참진드기아목, Family Argasidae 물렁진드기

과, Family Ixodidae 참진드기과, Family Nuttallidae로 나뉜다. 

그림 114. 참진드기의 분류체계(Basu and Charles., 2017). 

  제작된 참진드기 종 동정 자료에 기반하여 참진드기의 동정이 정확하게 진행된다면, NGS 및 

PCR 검사 결과 분석시, 특정 종이 우세하게 매개할 수 있는 병원체에 대한 파악이 가능하다. 더

불어, 참진드기 채집조사 시, Rhipicephalus (R.) sanguineus, R. microplus 는 다양한 국가에서 

채집되었다. 두 곳 이상의 지역에서 발견된 참진드기에서 병원체가 검출 될 시, 채집 지역 중 해

당 병원체가 검출되지 않은 지역이 있다면, 병원체가 매개할 수 있는 질병에 관해 선제적 예방

조치를 시행할 수 있을 것으로 기대된다. 참진드기의 형태학적 동정 결과는 다음과 같다. 

○ Haemaphysalis longicornis (작은소피참진드기)

  Haemaphysalis longicornis(작은소피참진드기)는 강원도, 경기 북부, 경기도, 울산 그리고 

충북 야생동물센터로부터 수집되었으며, 고라니, 너구리, 오소리, 힝둥새, 쇠백로, 수리부엉이 

등에서 채집하였다. 흡혈 성충 암컷 진드기, 비흡혈 성충 수컷 진드기의 복면과 배면은 아래와 

같다(그림 115). 성충 H. longicornis의 형태학적 특징은 아래와 같다(표 33). 배면의 가시돌기

(spur)의 경우 첫 번째 절지(coxa)는 원뿔 모양의 가시돌기가 있으며 두 번째 절지는 짧지만 

선명한 가시돌기가 존재한다. 순판은 암컷의 경우 반원형으로 몸을 앞, 뒤로 덮혀있다. 또한, 

진드기의 몸 옆쪽에 존재하는 기문판은 타원형이나 반원형의 모양을 띄고 있고, 순판 위에 존

재하는 목홈은 짧고 곡선형의 모양을 띄고 있는 것이 특징이다. 



127

구조 특징

 가시돌기(Spur) - 첫 번째 절지는 뒤쪽에 단단한 원뿔 모양의 가시돌기가 있음.

- 두 번째 절지는 짧지만, 선명한 복부 가시돌기가 있음.

순판(Scutum) - 암컷의 경우 반원형으로 몸을 앞뒤로 덮혀있음. 

기문판(Spiracle plate) - 대체로 타원형이나 반원형임.

목홈(Cervical grooves) - 짧고, 곡선형임.

표 33. 성충 Haemaphysalis longicornis(작은소피참진드기)의 형태학적 특징 

                

그림 115. 흡혈 성충 암컷 Haemaphysalis longicornis 복면(좌측 상단)과 

배면(우측 상단), 비흡혈 성충 수컷 H. longicornis 복면(좌측 하단)과 배면(우측 

하단).

○ Haemaphysalis flava (개피참진드기) 

  Haemaphysalis flava(개피참진드기)는 강원도, 경기도, 울산 그리고 충북 야생동물센터로부

터 채집되었으며, 너구리, 독수리, 꿩, 새매, 호랑지빠귀 등에서 채집하였다. 비흡혈 성충 암

컷, 수컷 진드기의 복면과 배면은 아래와 같다(그림 116). 성충 H. flava의 형태학적 특징은 

아래와 같다(표 34). 무늬가 없는 순판이 있으며 눈이 없는 특징이다. 또한 구기부 위에 있는 

두 번째 촉지의 경우 측면으로 뻗어있는 모양이며 배면의 절지를 보면 수컷의 경우 네 번째 

절지에 긴 가시돌기가 존재하는 것이 특징이다. 

      

구조 특징

눈 - 없음.

촉지(Palp) - 두 번째 촉지가 측면으로 뻗어있는 모양임.

가시돌기(Spur) - 수컷의 경우 네 번째 절지가 김. 

순판(Scutum) - 무늬없음.

 표 34. 성충 Haemaphysalis flava(개피참진드기)의 형태학적 특징 
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그림 116. 비흡혈 성충 암컷 Haemaphysalis flava 복면(좌측 상단)과 배면(우측 

상단)과 비흡혈 성충 수컷 H. flava 복면(좌측 하단)과 배면(우측 하단).

○ Ixodes nipponensis (일본참진드기) 

  Ixodes nipponensis 참진드기는 울산야생동물센터로부터 채집되었으며, 너구리, 고라니, 촉

새, 노랑눈썹멧새 등에서 채집하였다. 성충 I. nipponensis의 형태학적 특징은 아래와 같다(표 

35). 먼저 복면 구하체는 옆으로 돌출된 크고 단단한 치아가 존재하며 배면의 가시돌기의 경

우 첫 번째 절지의 내측 가시돌기가 외측보다 긴 특징이 있다. 또한 배면의 특징으로는 기문

판은 타원형 모양의 네 번째 절지 뒤쪽 표면에 위치하며 생식기는 직선형이며 네 번째 절지에 

위치하는 것이 특징이다. 

구조 특징

가시돌기(Spur) - 첫 번째 절지의 내측 가시돌기가 외측 가시돌기보다 김. 

구하체(Hypostome) - 옆으로 돌출된 크고 단단한 치아가 있음.

기문판(Spircular plate) - 타원형이며 네 번째 절지 뒤쪽에 위치함.

생식기(Gential opening) - 직선형이며 네 번째 절지에 위치함.

표 35. 성충 Ixodes nipponensis(일본참진드기) 형태학적 특징 

○ Amblyomma testudinarium (뭉뚝참진드기)

  Amblyomma testudinarium 참진드기는 울산 그리고 충북 야생동물센터로부터 채집되었으

며, 고라니, 너구리에서 채집하였다. 성충 A. testudinarium의 형태학적 특징은 아래와 같다(표 

36). 눈은 순판 측면 가장자리에 있으며 순판은 화려한 무늬가 있는 것이 특징이다. 또한 배면

의 첫 번째 절지는 한개의 가시돌기가 존재하며 외측이 내측보다 크며 기문판의 경우 네 번째 

가시돌기에 쉼표 모양으로 존재한다.
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구조 특징 

눈 - 순판 측면 가장자리에 위치함. 

순판(Scutum) - 화려한 무늬가 있음. 

가시돌기(Spur) - 첫 번째 다리의 절지에는 한 개의 가시돌기가 존재하며 

외측이 내측보다 약간 큼. 

기문판(Spiracular plate) - 네 번째 가시돌기 뒤쪽에 위치하며 쉼표 모양임.

표 36. 성충 Amblyomma testudinarium(뭉뚝참진드기) 형태학적 특징 

○ Ixodes scapularis (등빨간가슴잎벌레 진드기)

  Ixodes scapularis 참진드기는 경기도, 울산, 충북 야생동물센터로부터 채집되었으며, 너구

리, 고라니, 노루 소쩍새에서 채집하였다. 성충 I. scapularis의 형태학적 특징은 아래와 같다

(표 37). 암컷의 경우 복면 촉지에 직사각형 모양의 직선형으로 된 여백이 존재한다. 순판의 

경우 작고 수많은 반점들이 고르게 분포되어 있으며 배면 첫 번째 절지에 짧고 굴곡지며 연장

된 가시돌기가 존재하는 특징이 있다. 

구조 특징 

촉지(Palp) - 암컷의 경우 직사각형의 직선형 여백이 있음. 

순판(Scutum) - 순판 위에 작고 수많은 반점들이 고르게 분포되어 있음. 

가시돌기(Spur) - 첫 번째 절지에 짧고 굴곡지며 연장된 가시돌기가 있음. 

표 37. 성충 Ixodes scapularis(등빨간가슴잎벌레 진드기) 형태학적 특징 

○ Amblyomma javanense

  Amblyomma javanense 참진드기의 채집국가는 베트남이며 천산갑으로부터 채집하였다. 흡

혈한 성충 암컷 진드기와 비흡혈 성충 수컷 진드기의 배면과 복면은 아래와 같다(그림 117). 

성충 A. javanense의 형태학적 특징은 아래와 같다(표 38). 눈은 납작하고 희미하게 존재하며 

순판의 경우 패턴이 없는 하트모양을 띄고 있다. 또한 배면 가시돌기를 보면 첫 번째 절지는 

두 개로 분리된 뭉툭한 가시돌기가 있으며 두 번째, 세 번째 절지에는 짧고 뭉툭한 가시돌기

가 존재하며 네 번째 절지에는 짧고 뾰족한 가시돌기가 있는 것이 특징이다. 

구조 특징

눈 - 납작하고 희미함. 

가시돌기(Spur) - 첫 번째 절지에 두 개로 분리된 뭉툭한 가시돌기가 존재함. 

- 두 번째, 세 번째 절지에 짧고 뭉툭한 가시돌기가 존재함. 

- 네 번째 절지에 짧고 뾰족한 가시돌기가 존재함. 

순판(Scutum) - 패턴이 없는 하트모양임.

기문판(Spiracle plate) - 길쭉한 쉼표 모양임. 

표 38. 성충 Amblyomma javanense 형태학적 특징 
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그림 117. 흡혈 성충 암컷 Amblyomma javanense의 복면(좌측 

상단)과 배면(우측 상단)과 비흡혈 성충 수컷 A. javanense의 

복면(좌측 하단)과 배면(우측 하단). 

                      

○ Haemaphysalis bispinosa (가시들피참진드기) 

  Haemaphysalis bispinosa 참진드기의 채집국가는 태국, 베트남, 인도네시아이며 소, 양, 

닭, 개에서 채집하였다. 비흡혈 성충 암컷 진드기, 비흡혈 성충 수컷 진드기의 복면과 배면은 

아래와 같다(그림 118). 성충 H. bispinosa의 형태학적 특징은 아래와 같다(표 39). 복면 화채

의 경우 암컷이 수컷보다 2배 정도 넓은 크기를 가지고 있다. 순판은 무늬가 없으며 배면의 

가시돌기의 경우 각 절지마다 돌출부가 존재하는데 특히 첫 번째 절지에 큰 돌출부가 있으며 

세 번째 촉지에는 넓은 삼각형 모양의 가시돌기가 존재하는 것이 특징이다. 기문판의 경우 수

컷은 타원형, 암컷은 원형의 모양을 가지고 있다. 

구조 특징

화채(Festoon) - 암컷의 화채가 수컷보다 2배정도 넓은 크기를 가짐. 

가시돌기(Spur) - 각 절지마다 돌출부가 있으며 첫 번째 절지에 큰 돌출부가 있음.

- 세 번째 촉지에 넓은 삼각형의 모양의 가시돌기가 있음. 

순판(Scutum) - 무늬 없음. 

기문판(Spiracle plate) - 수컷의 경우 타원형, 암컷의 경우 원형임.

표 39. 성충 Haemaphysalis bispinosa(가시들피참진드기) 형태학적 특징 
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그림 118. 비흡혈 성충 암컷 Haemaphysalis bispinosa 복면(좌측 상단)과 배면(우측 

상단)과 비흡혈 성충 수컷 H. bispinosa 복면(좌측 하단)과 배면(우측 하단). 

○ Amblyomma varanense 

  Amblyomma varanense 참진드기의 채집국가는 인도네시아이며, 그물무늬비단뱀, 물왕도마

뱀에서 채집하였다. 비흡혈 성충 암컷, 비흡혈 수컷 진드기의 복면과 배면은 아래와 같다(그림 

119). A. varanense의 형태학적 특징은 아래와 같다(표 40). 복면의 화채는 11개의 구역으로 

존재하며 순판에는 A. gervaisi와는 다르게 2~3개의 금녹색 모양이 있다. 배면을 보면 수컷의 

경우 세 번째, 네 번째 절지에 가시돌기가 있으며 항문판의 경우 암컷은 원형, 수컷은 타원형

의 모양을 띈다.

 

구조 특징 

화채(Festoon) - 11개 구역으로 존재함.

가시돌기(Spur) - 수컷의 경우 다리 세 번째, 네 번째 절지에 가시돌기가 존재함.

순판(Scutum) - 2~3개의 금녹색의 모양이 존재함. 

생식공(Genital aperture) - 원형의 가까운 형태임. 

항문판(Anal plate) - 암컷의 경우 원형, 수컷의 경우 타원형을 띰.

표 40. 성충 Amblyomma varanense의 형태학적 특징
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그림 119. 비흡혈 성충 암컷 Amblyomma varanense 복면(좌측 상단)과 배면(우측 

상단)과 비흡혈 성충 수컷 A. varanense 복면(좌측 상단)과 배면(우측 상단).

○ Amblyomma gervaisi 

  Amblyomma gervaisi 참진드기의 채집국가는 인도네시아이며 그물무늬비단뱀, 물왕도마뱀에

서 채집하였다. 흡혈 성충 암컷 진드기와 비흡혈 성충 수컷 진드기의 복면과 배면은 아래와 

같다(그림 120). A. gervaisi의 형태학적 특징은 아래와 같다(표 41). 순판의 경우 암컷은 3개

의 하얀색을 띄는 모양이 있으며, A. varanense 보다 살짝 큰 편이다. 수컷의 경우 하얀색을 

띄는 여러 모양이 순판 위에 존재한다. 배면을 보면 첫 번째 절지는 두 개의 넓고 평평한 가

시돌기가 존재하며 외측이 내측보다 약간 길다. 두 번째, 세 번째 절지는 짧고 평평한 한 개의 

가시돌기가 있으며 네 번째 절지에는 삼각형 모양의 뾰족한 모양이 존재한다.

구조 특징

가시돌기(Spur) - 첫 번째 절지는 두 개의 넓고 평평한 가시돌기가 존재하며 외측이 

내측 보다 약간 김

- 두 번째, 세 번째 절지는 짧고 평평한 한 개의 가시돌기가 있음

- 네 번째 절지는 삼각형 모양의 뾰족한 모양임

순판(Scutum) - 암컷의 경우 3개의 하얀색을 띄는 모양이 있으며, A.varanense 보다 

살짝 더 큼 

- 수컷의 경우 하얀색을 띄는 여러 모양이 존재함

생식공(Genital aperture) - 암컷의 경우 원형, 수컷의 경우 타원형 모양임

 표 41. 성충 Amblyomma gervaisi의 형태학적 특징
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그림 120. 흡혈 성충 암컷 Amblyomma gervaisi 복면(좌측 상단)과 배면(우측 

상단)과 비흡혈 성충 수컷 A. gervaisi 복면(좌측 하단)과 배면(우측 하단). 

                  

○ Rhipicephalus sanguineus (갈색개진드기)

  Rhipicephalus sanguineus 참진드기의 채집국가는 태국, 베트남, 대만, 필리핀, 인도네시아 

그리고 파키스탄이며 개에서 채집하였다. 비흡혈 성충 암컷 진드기와 흡혈 성충 수컷 진드기

는 아래와 같다(그림 121). R. sanguines의 형태학적 특징은 아래와 같다(표 42). 구기부는 

육각형 모양이며 순판은 노란빛 혹은 붉은 빛을 띄며 패턴이 없는 것이 특징이다. 배면의 경

우 첫 번째 절지에 두 개의 긴 삼각형 모양의 가시돌기가 있으며 두 번째, 세 번째 절지에는 

한 개의 짧은 가시돌기가 존재한다. 또한 진드기 몸 옆쪽에 존재하는 기문판의 경우 암컷은 

넓고 길쭉하며 수컷은 삼각형 모양이다.

 

구조 특징

구기부(Basis capitulum)  - 육각형 모양임.

가시돌기(Spur) - 첫 번째 절지에 두 개의 긴 삼각형 모양의 가시돌기가 있음.

- 두 번째, 세 번째 절지에 각각 한 개의 짧은 가시돌기가 존재함. 

순판(Scutum) - 패턴 없음, 노란빛을 띄거나 붉은 빛을 띄는 갈색의 색깔임.

기문판(Spiracular plate) - 수컷의 경우 길쭉한 삼각형의 모양임.

- 암컷의 경우 넓고 길쭉한 모양임.

생식기(Genital aperture) - 암컷의 경우 넓은 U자 모양임.

 표 42. 성충 Rhipicephalus sanguineus(갈색개진드기)의 형태학적 특징 
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그림 121. 비흡혈 성충 암컷 Rhipicephalus sanuguineus 복면(좌측 상단)과 배면(우측 

상단)과 흡혈 성충 수컷 R. sanguineus 복면(좌측 하단)과 배면(우측 하단).

○ Rhipicephalus microplus (꼬리소참진드기) 

  Rhipicephalus microplus 참진드기의 채집국가는 태국, 베트남, 필리핀, 인도네시아 그리고 

파키스탄이며 소, 염소, 물소에서 채집하였다. 흡혈한 성충 암컷 진드기와 비흡혈 성충 수컷 

진드기의 복면과 배면은 다음과 같다(그림 122). R. microplus의 형태학적 특징은 아래와 같

다(표 43). 복면에서 보이는 화채는 거의 없으며 수컷의 경우 순판에 좁은 띠 모양이 있다. 배

면의 특징으로는 수컷의 경우 첫 번째 절지에는 균등한 길이의 두 개의 가시돌기가 갈라져 있

으며 내측이 뭉툭하고 외측이 가늘고 뾰족한 특징이 있으며 암컷의 경우 첫 번째 절기가 넓고 

둥근 삼각형 모양의 가시돌기가 있는 특징이 있다. 

구조 특징 

가시돌기(Spur) - 수컷의 경우 첫 번째 절지에는 균등한 길이의 두 개의 가시돌기가 갈라져 

있으며, 내측 가시돌기의 경우 뭉툭하고 외측의 경우 가늘고 뾰족함. 

- 암컷의 경우 첫 번째 절지가 넓고 둥근 두 개의 가시돌기, 삼각형 모양의 

가시돌기가 있음. 

화채(Festoon) - 거의 없음. 

순판(Scutum) - 수컷의 경우 복면, 배면으로 몸을 감싸며 각 면에 좁은 띠 모양이 있음. 

표 43. 성충 Rhipicephalus microplus(꼬리소참진드기)의 형태학적 특징 
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그림 122. 흡혈 성충 암컷 Rhipicephalus microplus 복면(좌측 상단)과 배면(우측 

상단)과 비흡혈 성충 수컷 R. microplus 복면(좌측 하단)과 배면(우측 하단).

○ Hyalomma anatolicum

  Hyalomma anatolicum 참진드기의 채집국가는 파키스탄이며 물소, 소, 염소, 토끼로부터 채

집하였다. 흡혈 성충 암컷, 수컷 진드기의 배면과 복면은 아래와 같다(그림 123). H. 

anatolicum의 형태학적 특징은 아래와 같다(표 44). 다른 참진드기보다 크기가 큰 편이며 다

리에 무늬가 있으며 복면을 보면 화채가 총 11개이다. 또한 배면의 첫 번째 절지에서 내측 가

시돌기가 넓고 날렵한 모양인 것이 특징이다.  

구조 특징 

가시돌기(Spur) - 첫 번째 절지의 내측 가시돌기가 날렵하고 외측 가시돌기보다 

넓음 

화채(Festoon) - 11개

목홈(Cervical groove) - 수컷의 경우 좁고 길며 깊은 형태임

표 44. 성충 Hyalomma anatolicum의 형태학적 특징
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그림 123. 흡혈 성충 암컷 Hyalomma anatolicum 복면(좌측 상단)과 배면(우측 

상단)과 흡혈 성충 수컷 H. anatolicum 복면(좌측 하단)과 배면(우측 하단).

○ Haemaphysalis hystricis (고산피참진드기)

  Haemaphysalis hystricis 참진드기의 채집국가는 대만이며 개와 새(Cyanoderma ruficeps)에

서 채집하였다. 비흡혈 성충 암컷, 수컷 진드기의 복면과 배면은 아래와 같다(그림 124). 

Haemaphysalis hystricis의 형태학적 특징은 아래와 같다(표 45). 눈이 없으며 복면을 보면 구

기부의 두번째 부분이 돌출된 것이 특징이다. 또한 배면을 보면 네 번재 절지에 둥글고 좁은 

꼭지점 모양의 가시돌기가 존재한다. 

구조 특징 

구기부(Basis capitulum) - 구기부 두 번째 부분이 옆으로 돌출되어 있음.

눈 - 없음. 

가시돌기(Spur) 
- 네 번째 절지에 좁고 둥근 꼭지점을 가진 가시돌기가 

존재함.

표 45. 성충 Haemaphysalis hystricis(고산피참진드기)의 형태학적 특징
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그림 124. 비흡혈 성충 암컷 Heamphysalis hystricis 복면(좌측 상단)과 배면(우측 

상단)과 비흡혈 성충 수컷 H. hystricis 복면(좌측 하단)과 배면(우측 하단).

○ Haemaphysalis wellingtoni

  Haemaphysalis wellingtoni 참진드기의 채집국가는 인도네시아이며 닭으로부터 채집하였다. 

흡혈한 성충 암컷 진드기와 비 흡혈한 성충 수컷 진드기의 복면과 배면은 아래와 같다(그림 

125). H. wellingtoni의 형태학적 특징으로는 아래와 같다(표 46). Haemaphysalis 참진드기의 

대표적인 특징인 눈이 없으며 구기부 쪽 더듬이 다리 내측에 가시돌기가 두드러지게 있다.   

구조 특징 

구기부(Basis capitulum) - 구기부 내측에 두드러지는 가시돌기가 있음.

눈 - 없음.

가시돌기(Spur) - 세 번째 절지에 짧은 가시돌기가 있음.

순판(Scutum) - 암컷의 경우 살짝 넓은 순판을 가지고 있음. 

표 46. 성충 Haemaphysalis wellingtoni의 형태학적 특징 

그림 125. 흡혈 성충 암컷 Haemaphysalis wellingtoni 복면(좌측 상단)과 배면(우측 

상단)과 비흡혈 성충 수컷 H. wellingtoni 복면(좌측 하단)과 배면(우측 하단). 
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○ Rhipicephalus pilans

  Rhipicephalus pilans 참진드기의 채집국가는 인도네시아이며 소에서 채집하였다. 비흡혈 성

충 암컷, 수컷 진드기의 복면과 배면은 아래와 같다(그림 126). R. pilans의 형태학적 특징은 

아래와 같다(표 47). 복면을 보면 구기부는 육각형 모양이며 순판에 크고 거친 털이 있는 것이 

특징이다. 배면의 특징으로는 첫 번째 절지에 두 개의 긴 가시돌기가 두드러지게 있으며 수컷

의 경우, 배면 항문판 옆에 오목한 낫 모양의 아항문판이 있는 것이 특징이다. 

구조 특징 

구기부(Basis capitulim) - 육각형 모양 

순판(Scutum) - 거칠고 불규칙하며 크고 두드러지는 털이 있음. 

가시돌기(Spur) - 첫 번째 절지 쪽에 두 개의 긴 가시돌기가 있음. 

아항문판(Adanal plate) - 수컷의 경우 안쪽이 오목한 낫 모양의 아항문판이 있음. 

표 47. 성충 Rhipicephalus pilans의 형태학적 특징 

 

그림 126. 비흡혈 성충 암컷 Rhipicephalus pilans 복면(좌측 상단)과 배면(우측 상단)과 

비흡혈 성충 수컷 R. pilans 복면(좌측 하단)과 배면(우측하단).

               

○ Amblyomma helvolum 

  Amblyomma hevolum 참진드기의 채집국가는 베트남이며 Coelognathus radiata 로부터 채

집하였다. 흡혈한 성충 암컷 진드기의 복면과 배면은 아래와 같다(그림 127). A. hevolum의 

형태학적 특징은 아래와 같다(표 48). 복면 순판에 3개의 서로 다른 패치가 두드러지게 있으

며 배면의 첫 번째, 두 번째 그리고 세 번째 절지에 두 개의 가시돌기가 존재하는 것이 특징

이다.
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구조 특징 

순판(Scutum) - 3개의 서로 다른 패치가 있으며 각 눈에 하나씩, 가장자리에 하나의 

패치가 존재함.

가시돌기(Spur) - 첫 번째 절지에 두 개의 가시돌기가 있음.

- 두 번째, 세 번째 절지에는 각각 크기가 비슷한 크고 뾰족한 가시돌기

가 있음.

표 48. 성충 Amblyomma helvolum의 형태학적 특징  

그림 127. 흡혈 성충 암컷 Amblyomma helvolum 복면(좌)과 배면(우).

(3) 철새 및 철새 서식지에서의 참진드기 감염률 현황

가. 철새에서의 참진드기 감염 현황

  국내외 철새 포획지역에서 시기별 포획조류의 참진드기 감염률은 시기별, 지역별로 0%에서 

37.6%까지 다양하게 나타났다(표 49). 이동시기 내내 정량조사가 실시된 주요 철새 중간기착

지인 인천 대청도, 몽골 켄티, 일본 홋카이도에서 봄철 진드기 감염률은 각각 1.9%, 0.4%, 

29.7%로 나타나, 가을철 진드기 감염률인 2.8%, 1.6%, 37.6%보다 일관되게 낮은 경향이 나

타났다. 그러나 산림성 조류가 서식 및 이동하는 일본 홋카이도 연구지역은 국내외 다른 연구

지역에 비해 참진드기 감염률이 월등히 높았다. 철새 이동시기에 봄철 서식지별 참진드기 감

염률은 산림(18.2%-29.7%)에 서식하는 철새에게서 초지(0.4%-2.2%)보다 높게 나타나는 경

향이 나타났으며, 가을철 역시 산림(31.3%-37.6%)이 초지(1.5%-13.7%)나 습지

(0.8%-3.1%)보다 높은 경향을 보였다. 해당 서식지에서 참진드기의 숙주가 되는 포유류의 유

무, 철새의 종별 선호하는 서식지가 다른 점, 이동시기 외 기간(번식기, 월동기)에 해당 서식

지에서의 조류 서식 유무 등이 서식지별 감염률의 차이에 영향을 미칠것으로 예측되었다.
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나. 철새 이동 시기별 참진드기 분포

  일본 홋카이도 시험림에서 드래깅(Dragging) 및 철새포획을 통해 수집한 참진드기의 월별 

분포는 다음과 같다(그림 128-129). 드래깅(Dragging) 방법으로 채집한 참진드기의 성장단계 

분포를 이동시기로 나눠보면, 가을철 철새 이동시기인 8월, 9월, 10월에 참진드기 유충의 개

체수가 높게 나타났다. 철새포획을 통해 채집한 참진드기의 성장단계 분포 역시 가을철 철새 

이동시기인 9월과 10월에 높게 나타났다. 이는 참진드기 알이 부화하는 여름 이후부터 참진드

기 유충이 급격하게 증가하기 때문으로 판단된다.

 

시기구분 일시 장소
포획

조류수

참진드기

감염조류수

감염률

(%)

참진드기

개체수

봄철이동
2022.04.27. - 2022.05.10.

(12일)
인천 대청도  675  15 2.2 43

번식
2022.07.27. - 2022.07.28. 

(2일)
강원 점봉산  15  2 13.3 2

가을철이동
2022.10.15. - 2022.10.23. 

(9일)
인천 대청도  635  20 3.1 60

가을철이동
2022.11.04. - 2022.11.07. 

(4일)
충남 태안  51  7 13.7 10

가을철이동
2022.8.13. - 2022.10.10. 

(57일) 
몽골 켄티 3,596 66 1.8 102

월동
2022.02.23. - 2022.02.24. 

(2일)
제주 성산 53 10 18.9 10

월동
2022.12.15., 2023.01.08. 

(2일)
경기 화성 18 0 0.0 0

월동
2022.12.19. - 2022.12.20. 

(2일)
경기 태화산 11 0 0.0 0

봄철이동 2023.03.31. (1일) 경기 화성 11 2 18.2 2

봄철이동
2023.04.22. - 2023.06.09. 

(49일)
몽골 켄티 1,250 5 0.4 5

봄철이동
2023.04.22. - 2023.05.19. 

(11일)
일본 홋카이도 175 52 29.7 93

봄철이동
2023.04.15. - 2023.05.10. 

(15일)
인천 대청도 1,129 20 1.8 38

번식 2023.06.08. (1일) 경기 태화산 25 2 8.0 2

번식
2023.05.31. - 2023.08.11. 

(8일)
일본 홋카이도 84 12 14.3 38

가을철이동
2023.09.01., 2023.09.12. 

(2일)
강원 점봉산 16 5 31.3 12

가을철이동
2023.09.22. - 2023.11.08. 

(20일)
인천 대청도 1,278 34 2.7 78

가을철이동
2023.8.12. - 2023.10.1. 

(48일) 
몽골 켄티 8,287 121 1.5 355

가을철이동
2023.09.03. - 2023.10.26. 

(26일)
일본 홋카이도 767 288 37.6 1,422

가을철이동
2023.10.27. - 2023.11.22. 

(3일)
홍콩 784 6 0.8 7

합계 18,860 667 2,279

표 49. 철새의 참진드기 감염률 현황 
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그림 128. 일본 홋카이도에서 이동시기별 참진드기의 월별 성장단계별 

분포(서식지에서 드래깅(Dragging)으로 수집).

그림 129. 일본 홋카이도에서 이동시기별 참진드기의 월별 성장단계별 분포(포획한 

철새로부터 수집).

  또한 철새를 포획하여 수집한 참진드기의 월별 총 개체수와 철새 서식지에서 dragging을 실

시하여 수집한 진드기의 월별 총 개체수의 변화 패턴은 거의 일치하는 것으로 보인다(그림 

130). 따라서 서식지에서의 진드기 발견률은 철새의 진드기 감염률을 대변하는 것으로 고려할 

수 있다.
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그림 130. 포획된 철새에서 수집한 진드기 및 서식지에서 드래깅하여 수집한 

진드기의 월별 분포.

다. 철새 서식지별 참진드기 분포

  철새 서식지에서 수집한 참진드기의 수 역시 시기와 상관없이 산림 지역이 초지에 비해 높

은 경향성을 보였다(표 50). 그러나 조사 지역이 서로 다른 서식지로 뚜렷이 구분되는 전남 흑

산도에서 드래깅을 실시한 결과, 소를 방목하는 초지가 가축이 접근하지 않는 다른 지역보다 

유충, 약충, 성충 모두 많은 수가 수집되었다. 따라서 이 지역에서 서식하는 참진드기는 방목

되는 가축을 숙주로 이용하며 생활사를 이어가는 것으로 판단되며, 방목 가축의 유무가 중간

기착지에서의 참진드기 신규 감염률 및 기존에 감염된 진드기의 전파에 영향을 미칠 것으로 

생각된다. 

시기 구분 서식지 유형 장소
Dragging 

총 면적 (m2)
참진드기 수

단위면적(750m2) 

당 참진드기 수

봄철 이동

산림
홍콩 750 126 126

일본 홋카이도 1,500 864 432

방목초지 전남 흑산도 750 202 202

초지

충남 신진도 750 19 19

인천 대청도 750 1 1

몽골 켄티 405 27 50

번식기
산림

일본 홋카이도 1,500 326 163

강원 점봉산 1,500 111 55.5

초지 경기 태화산 750 23 23

가을철 이동 산림 일본 홋카이도 2,250 5,166 1,722

표 50. 서식지 유형에 따른 참진드기 밀도
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4) 혈액 시료 확보 현황

  국내 야생동물센터에서 수령한 혈액과 비장 샘플 확보 현황은 다음과 같다(표 51, 52). 확보

된 혈액 샘플의 개수는 총 490개이며, 지역별로 보면 강원도 2개, 경기북부 15개, 경기도 2

개, 충북 189개, 울산 150개, 부산에서 132개를 확보하였다(표 51). 

확보된 비장 샘플의 개수는 총 104개이며, 지역별로 보면 강원도 16개, 경기북부 2개, 충북 

49개, 울산 37개를 확보하였으며, 경기북부와 부산은 미수령으로 확보된 시료가 없었다(표 

52). 

동물　
채집 지역(야생동물센터)

합계
강원 경기 북부 경기 충북 울산 부산

포유류 - 13 2 137 100 64 316

조류 2 2 - 52 50 68 174

합계 2 15 2 189 150 132 490

표 51. 혈액 샘플 확보 현황 

동물　
채집 지역(야생동물센터)

합계
강원 경기 북부 충북 울산

포유류 - 1 44 - 45

조류 16 1 5 37 59

합계 16 2 49 37 104

표 52. 비장 샘플 확보 현황 

홍콩 750 87 87

전남 흑산도 750 122 122

방목초지 전남 흑산도 300 6,506 16,265

초지

전남 흑산도 750 1 1

인천 대청도 750 1 1

몽골 켄티 750 0 0
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5) 질병 분석 및 병원체 분리, 확보

(1) NGS를 이용한 병원체 분석 및 결과

국내 및 국외로부터 채집한 참진드기의 병원체 분석을 위하여 1차적으로 NGS를 통한 병원

체 조사의 경향을 확인하고자 하였으며, 조류 및 포유 동물을 구분하여 바이러스와 그 외의 

세균들에 대한 정보를 확보하고자 수행하였으며, 연구 기간 및 NGS에 소요되는 금액 등을 고

려하여 다음과 같이 연구를 수행하였다.

국내 야생동물구조관리센터 및 철새 가락지부착조사소에서 확보한 참진드기와 국외에서 채

집하여 반입한 참진드기에서 국내 12건, 국외 10건 총 22건의 풀링 샘플을 준비하였다(표 

53-54). 각 풀링 샘플은 지역과 동물 종 구분(포유류, 조류 및 파충류)에 따라 분류하였으며, 

풀링 샘플별 최소 7마리부터 최대 36마리의 참진드기가 포함되었다. 
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풀링

샘플명
지역

참진드기 

수(마리)
참진드기 종(마리) 동물 종(마리)

숙주동물 

구분

NGW1 강원 20 H. longicornis (20) 
고라니(12), 노루(4), 너구리(2), 

산양(1), 오소리(1)
포유류

NGW2 강원 20
H. longicornis (18) 

H. flava (2)
꿩(1), 수리부엉이(1), 참매(1) 조류

NGG1 경기 20 H. longicornis (20) 고라니(4) 포유류

NGGB1
경기

북부
20

H. longicornis (19) 

Haemaphysalis spp. (1)
고라니(3), 너구리(1), 노루(1) 포유류

NDC1 대청도 25

H. concinna (19) 

I. nipponensis (2)

H. flava (3)

H. longicornis (1)

촉새(8), 쇠붉은뺨멧새(4), 

노랑눈썹멧새(2), 힝둥새(1), 

북방검은머리쑥새(1)

조류

NDC2 대청도 22

H. longicornis (9) 

H. concinna (11)

H. flava (1)

I. turdus (1)

개똥지빠귀(3), 되지빠귀(3), 

딱새(2), 흰배지빠귀(2), 

노랑눈썹멧새(1), 촉새(1), 

쇠붉은뺨멧새(1), 힝둥새(1)

조류

NUS1 울산 12
H. longicornis (11) 

H. flava (1)
검은지빠귀(1), 쇠백로(1) 조류

NUS2 울산 12
H. longicornis (6) 

H. flava (6)

수리부엉이(2), 꿩(1), 

호랑지빠귀(1), 솔부엉이(1), 

새매(1), 흰배지빠귀(1)

조류

NUS3 울산 24

H. longicornis (13) 

H. flava (4)

I. nipponensis (4)

A. testudinarium (3)

너구리(11), 고라니(7), 노루(2), 

오소리(1)
포유류

NJJ1 제주도 7
H. flava (3) 

I. turdus (4)
노랑턱멧새, 섬휘파람새, 박새 조류

NCB1 충북 20

H. longicornis (4) 

H. flava (10)

A. testudinarium (6)

고라니(7), 너구리(3), 오소리(1) 포유류

NHS1 흑산도 15

H. longicornis (1) 

H. formosensis (5)

H. concinna (1)

H. flava (1)

I. turdus (6)

I. nipponensis (1)

노랑턱멧새(1), 되지빠귀(1), 

쇠개개비(1), 호랑지빠귀(1), 

흰배멧새(1), 흰배지빠귀(1), 

힝둥새(1)

조류

합계 12개 풀 참진드기 7종 217마리
야생 포유류 5종 51마리

야생 조류 22종 54마리

표 53. 차세대염기서열분석을 위해 구성한 국내 참진드기 풀링 샘플별 정보

H., Haemaphysalis; I., Ixodes; A., Amblyomma.
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풀링

샘플명
지역

참진드기 

수(마리)
참진드기 종(마리) 동물 종(마리)

숙주동물

구분

NTH1 태국 20 R. microplus (20) 소(16), 물소(3), 염소(1) 포유류

NPH1 필리핀 20
R. sanguineus (6) 

R. microplus (14)
소(14), 개(5) 포유류

NVN1
베트남 

하노이
18

R. sanguineus (4) 

R. microplus (14)
소(14), 개(3) 포유류

NMG1 몽골 26 I. persulcatus (26)

쇠붉은뺨멧새(10), 솔새사촌(3), 

촉새(3), Chinese Bush Warbler(2), 

큰부리개개비(2), 긴발톱할미새(1), 

꼬까참새(1), 노랑눈썹솔새(1), 

노랑허리솔새(1), 북방개개비(1), 

흰꼬리딱새(1)

조류

NPK1 파키스탄 22

R. microplus (10) 

R. sanguineus (1)

Hy. anatolicum (10)

물소, 소, 개, 염소, 토끼 포유류

NIN1 인도네시아 21

H. bispinosa (17) 

R. sanguineus (3)

R. microplus (1)

Hyalomma spp. (1)

소, 면양, 개 포유류

NIN2 인도네시아 13
A. gervaisi (4) 

A. varanense (9)
그물무늬비단뱀, 물왕도마뱀 파충류

NTW1 대만 20
H. hystricis (12) 

R. sanguineus (8)
개 포유류

NJP1 일본 36

H. flava (2) 

I. turdus (1)

I. persulcatus (29)

I. nipponensis (4)

굴뚝새, 검은멧새, 박새, 오색딱다구리, 

유리딱새, 섬촉새, 쇠유리새, 

검은지빠귀

조류

NVC1
베트남 

호치민
20

H. bispinosa (11) 

R. microplus (6)

R. sanguineus (3)

소, 염소, 개 포유류

합계 10개 풀 참진드기 12종 216마리

포유류 6종

야생 조류 18종

파충류 2종

표 54. 차세대염기서열분석을 위해 구성한 국외 참진드기 풀링 샘플별 정보

R., Rhipicephalus; I., Ixodes; Hy., Hyalomma; A., Amblyomma.

가. NGS를 이용한 실험실적 분석 수행 결과

 ① 바이러스 분석 결과

  바이러스 분석을 위해 각각의 풀링 샘플별로 바이러스 핵산을 추출하고 각 농도를 확인하였

다(표 55). 추출된 핵산을 대상으로 바이러스(DNA, RNA) 분석용 라이브러리를 제작하였으며, 

제작된 라이브러리의 사이즈와 농도를 확인한 결과, 평균 사이즈 약 600bp, 평균 농도 5nM 

이상을 충족함으로써 이후 서열분석 진행에 문제없음을 확인하였다(표 55, 그림 131-132). 이

에 따라 Illumina NovaSeq 6000 플랫폼을 활용하여 시퀀싱을 진행하였다(표 56).
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순번
풀링

샘플명

DNA 추출 결과 RNA 추출 결과

농도

(ng/ul)

추출량

(ul)

총 추출량

(ng)

농도

(ng/ul)

추출량

(ul)

총 추출량

(ng)

1 NTH1 159 20 3,180 490 20 3,180

2 NGW1 80 20 1,600 708 20 1,600

3 NGG1 43 20 860 678 20 860

4 NGW2 19 20 380 351 20 380

5 NUS1 6 20 124 427 20 124

6 NCB1 937 20 18,740 1,044 20 18,740

7 NDC1 602 20 12,040 777 20 12,040

8 NJJ1 1,109 20 22,180 896 20 22,180

9 NPH1 1,230 20 24,600 2,442 20 24,600

10 NVN1 1,440 20 28,800 1,542 20 28,800

11 NMG1 1,458 20 29,160 4,116 20 29,160

12 NGGB1 579 20 11,580 1,310 20 11,580

13 NUS2 1,230 20 24,600 2,710 20 24,600

14 NUS3 895 20 17,900 1,605 20 17,900

15 NPK1 67 20 1,340 196 20 3,920

16 NIN1 44 20 880 150 20 3,000

17 NIN2 53 20 1,060 168 20 3,360

18 NTW1 67 50 3,350 727 50 36,350

19 NJP1 125 20 2,500 421 20 8,420

20 NHS1 136 20 2,720 136 20 2,720

21 NDC2 124 20 2,480 136 20 2,720

22 NVC1 100 20 2,000 365 20 7,300

표 55. 풀링 샘플로부터 바이러스 핵산 (DNA, RNA) 추출 결과
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그림 131. TapeStation HS D5000 ScreenTape 시스템을 이용한 DNA 라이브러리 QC 

결과. 
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그림 132. TapeStation HS D5000 ScreenTape 시스템을 이용한 RNA 라이브러리 QC 

결과.
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순번
풀링

샘플명

DNA QC 결과 RNA QC 결과

농도

(ng/ul)

농도

(nM)

크기

(bp)

농도

(ng/ul)

농도

(nM)

크기

(bp)

1 NTH1 14.2 22.3 976 6.8 14.6 718

2 NGW1 10.8 20.9 793 6.2 14.4 657

3 NGG1 14.6 27.7 814 7.5 17.3 664

4 NGW2 10.3 19.0 837 6.4 14.1 696

5 NUS1 8.4 14.3 911 6.6 15.2 673

6 NCB1 25.0 58.6 656 17.7 43.0 633

7 NDC1 27.7 62.7 680 11.0 25.7 658

8 NJJ1 29.0 66.4 672 20.7 50.6 628

9 NPH1 17.6 43.6 621 16.4 40.8 619

10 NVN1 18.1 45.1 617 20.2 50.9 611

11 NMG1 9.9 24.5 621 3.5 10.2 529

12 NGGB1 22.7 52.4 665 10.7 29.2 562

13 NUS2 19.4 45.0 665 10.3 28.7 553

14 NUS3 21.5 51.1 648 8.2 23.8 531

15 NPK1 18.8 42.0 690 16.3 43.6 576

16 NIN1 19.0 44.4 658 4.3 10.5 623

17 NIN2 13.8 32.7 650 2.7 7.5 559

18 NTW1 13.0 35.5 563 7.9 26.5 461

19 NJP1 6.0 17.7 526 29.0 74.0 603

20 NHS1 8.8 26.3 516 27.3 72.4 581

21 NDC2 6.1 19.3 486 24.4 63.1 594

22 NVC1 8.7 22.1 606 28.3 73.3 593

표 56. 풀링 샘플로부터 생산한 DNA 및 RNA virus 라이브러리 QC 결과(LightCycler qPCR)

  이후 바이러스의 계통 분석을 위해 최종적으로 사용할 Read 데이터를 표 57과 같이 확보하

였다. SPAdes genome assembler(v3.15.1)를 사용하여 contig를 조합하고, 이 중 길이 

100bp 이상인 contig를 대상으로 BLASTN(v2.13.0+), BLASTX(v2.13.0+)를 사용하여 서열이 

유사한 바이러스를 탐색하였다. 이 중 200bp 이상의 길이를 나타내면서 동시에 참고서열에 대

한 coverage가 90% 이상인 contig를 대상으로 계통 분석, 유전자서열 분석을 진행하였다.
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순

번

풀링

샘플명

DNA Trimming 결과 RNA Trimming 결과

Read 길이

(bp)
Read 수

Read  

수율

(%)

Read 길이

(bp)
Read 수

Read  

수율

(%)

1 NGG1 2,731,079,420 18,907,718 94.8 3,602,847,964 27,024,062 92.2 

2 NGW1 3,107,933,203 22,389,230 93.6 3,570,574,283 27,158,210 92.7 

3 NGW2 2,842,306,454 19,750,578 91.1 3,380,680,481 25,751,942 90.9 

4 NTH1 2,619,686,498 18,382,262 92.1 3,943,764,242 29,421,110 91.6 

5 NUS1 2,519,887,228 18,674,536 90.0 3,928,007,292 28,994,786 91.5 

6 NCB1 3,887,689,078 29,392,370 98.4 4,101,518,375 32,078,043 97.0 

7 NDC1 3,893,989,567 28,425,263 98.6 4,207,713,328 32,001,059 97.0 

8 NGGB1 4,050,938,226 30,460,619 98.0 3,424,758,772 26,560,836 96.5 

9 NJJ1 4,055,705,407 29,555,046 98.7 4,227,413,526 32,337,041 97.4 

10 NMG1 3,752,396,312 27,881,708 97.6 4,153,868,810 32,299,656 96.8 

11 NPH1 3,560,659,157 26,095,061 97.9 4,236,418,376 32,400,471 97.2 

12 NUS2 3,385,500,993 24,799,700 98.3 3,628,410,430 28,772,850 97.0 

13 NUS3 3,839,923,495 29,807,754 98.3 4,175,465,632 32,372,003 97.0 

14 NVN1 3,697,619,420 27,206,663 97.8 4,301,878,416 32,347,593 97.1 

15 NIN1 2,902,779,367 21,284,226 97.6 3,596,901,578 29,164,147 88.5 

16 NIN2 2,772,496,682 19,687,084 97.4 3,749,345,927 30,766,438 92.7 

17 NPK1 2,725,745,724 19,454,884 97.3 3,831,612,354 31,520,672 94.7 

18 NTW1 2,805,517,806 19,988,226 98.4 3,218,710,974 25,364,519 97.5 

19 NDC2 2,338,316,502 17,017,249 98.1 3,240,455,351 24,286,383 96.5 

20 NHS1 2,761,144,875 21,232,290 98.5 3,135,736,927 24,484,360 93.9 

21 NJP1 2,867,834,673 21,897,783 98.0 2,951,576,474 22,744,384 93.7 

22 NVC1 3,143,013,843 22,765,817 98.2 2,999,401,295 22,753,333 96.3 

표 57. 생산된 DNA, RNA read 중 불필요 서열을 제거한 결과(Trim_galore)

  ② 세균 및 주혈원충의 분석

  세균과 주혈원충의 분석을 위해 각각의 풀링 샘플별 genomic DNA를 추출하고 농도를 확인

하였다(표 58). 추출된 핵산을 이용하여 세균의 amplicon 라이브러리를 제작하기 위해서는 

16S rRNA의 V3-V4 영역을, 주혈원충의 amplicon 라이브러리를 제작하기 위해서는 18S 

rRNA 영역을 증폭 대상으로 선정하여 프라이머 세트를 설정 후 overhang PCR을 실시하여 라

이브러리를 제작하였다(표 59). 풀링 샘플별로 제작된 라이브러리의 사이즈와 농도는 각각 평

균 사이즈 약 550bp, 평균 농도 5ng/ul 이상을 충족함으로써 이후 서열분석 진행에 문제없음

을 확인하였다(표 58, 그림 133-134). 이에 따라 Illumina Miseq 플랫폼에서 시퀀싱을 진행하

였다(표 60). 
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순번
풀링

샘플명

농도

(ng/ul)

추출량

(ul)

총 추출량

(ng)

1 NTH1 4.4 30 131.5

2 NGW1 0.4 30 12.2

3 NGG1 2.3 30 69.4

4 NGW2 0.2 30 4.6

5 NUS1 0.1 20 1.6

6 NCB1 1.1 20 22.4

7 NDC1 3.8 20 76.0

8 NJJ1 9.1 20 182.8

9 NPH1 3.3 20 65.2

10 NVN1 5.5 20 109.4

11 NMG1 1.9 20 37.6

12 NGGB1 1.0 20 20.8

13 NUS2 1.2 20 23.6

14 NUS3 1.2 20 23.0

15 NPK1 57.0 20 1140.0

16 NIN1 78.0 20 1560.0

17 NIN2 75.0 20 1500.0

18 NTW1 57.0 20 1140.0

19 NJP1 10.2 20 203.2

20 NHS1 5.5 20 109.6

21 NDC2 145.8 20 2916.0

22 NVC1 100.0 20 2000.0 

표 58. 풀링 샘플의 genomic DNA 추출 결과

구분 프라이머 이름 염기서열(5’→3’) 참고문헌

세균
Bakt_341F CCTACGGGNGGCWGCAG

Herlemann et al., 2011
Bakt_805R GACTACHVGGGTATCTAATCC

주혈원충
EUKAF GCCGCGGTAATTCCAGCTC

Moreno et al., 2018
EUKAR CYTTCGYYCTTGATTRA

표 59. Amplicon 라이브러리 생산을 위해 사용한 프라이머 정보 
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그림 133. TapeStation HS D5000 ScreenTape 시스템을 이용한 16S rRNA 라이브러리 

QC 결과.
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그림 134. TapeStation HS D5000 ScreenTape 시스템을 이용한 18S rRNA 라이브러리 

QC 결과. 
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순번 풀링 샘플명

16S rRNA QC 결과 18S rRNA QC 결과

농도

(ng/ul)

크기

(bp)

농도

(ng/ul)

크기

(bp)

1 NTH1 22.1 610 54.4 549

2 NGW1 18.1 609 36.1 557

3 NGG1 29.3 615 45.9 565

4 NGW2 8.9 612 6.1 582

5 NUS1 7.7 605 9.0 574

6 NCB1 17.0 610 15.7 558

7 NDC1 23.4 610 30.7 555

8 NJJ1 18.1 611 36.9 558

9 NPH1 16.5 610 39.9 544

10 NVN1 18.1 609 39.0 541

11 NMG1 23.0 608 36.8 555

12 NGGB1 5.1 635 1.5 594

13 NUS2 5.3 633 9.1 565

14 NUS3 17.7 614 24.6 558

15 NPK1 11.4 623 54.2 557

16 NIN1 13.7 625 53.5 551

17 NIN2 24.1 618 52.0 562

18 NTW1 5.0 648 34.4 560

19 NJP1 9.1 612 48.9 560

20 NHS1 1.2 639 29.8 561

21 NDC2 18.2 606 68.7 557

22 NVC1 14.6 619 62.5 553

표 60. 풀링 샘플로부터 생산한 16S 및 18S rRNA의 라이브러리 QC 결과(Picogreen)

  이후 세균과 주혈원충의 계통 분석을 위해 최종적으로 사용할 read 데이터를 표 61과 같이 

확보하였다. 세균의 종 분석을 위해 Qiime 2 프로그램의 Silva 데이터베이스, NCBI의 표준 NT 

데이터베이스 및 16S rRNA 데이터베이스에 대해 BLASTN(v2.13.0+)을 사용하였다. 주혈원충

의 종 분석을 위해서는 Qiime 2 프로그램의 Silva 데이터베이스, NCBI의 표준 NT 데이터베이

스에 대해 BLASTN(v2.13.0+)을 사용하여 계통 분석을 진행하여 진드기 매개 질병을 유발하는 

것으로 보고된 세균 및 주혈원충에 해당하는 정보를 대상으로 전체 결과를 분석하였다.
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순

번

풀링

샘플명

16S rRNA Trimming 결과 18S rRNA Trimming 결과

Read 길이

(bp)
Read 수

Read  

수율

(%)

Read 길이

(bp)
Read 수

Read  

수율

(%)

1 NGG1 47,526,254 189,628 96.9 60,499,676 245,052 98.6 

2 NGW1 47,429,085 186,344 97.3 63,962,148 250,772 98.7 

3 NGW2 35,039,127 140,262 97.2 44,627,079 177,102 98.9 

4 NTH1 39,808,913 158,600 97.3 49,969,758 196,498 98.8 

5 NUS1 28,848,889 116,996 97.1 42,630,923 178,462 66.0 

6 NCB1 55,580,216 239,944 96.3 70,326,715 289,388 99.1 

7 NDC1 69,063,138 286,282 97.9 85,743,571 352,826 99.4 

8 NGGB1 63,340,214 267,942 97.4 78,322,122 327,452 99.2 

9 NJJ1 58,467,123 251,242 97.4 72,114,149 291,234 99.4 

10 NMG1 63,797,198 266,586 97.3 71,392,445 295,884 99.4 

11 NPH1 56,070,238 235,516 97.4 65,650,842 275,434 99.1 

12 NUS2 59,125,830 248,230 97.8 65,693,912 267,464 99.1 

13 NUS3 68,970,573 289,716 97.4 75,071,233 310,318 99.3 

14 NVN1 60,877,725 256,068 97.4 54,491,414 230,306 99.0 

15 NIN1 53,516,233 204,402 97.4 63,556,160 237,664 98.0 

16 NIN2 51,140,574 196,272 97.1 65,308,068 253,784 97.4 

17 NPK1 57,634,277 216,846 97.5 52,085,112 197,840 97.7 

18 NTW1 62,866,861 224,848 98.7 64,427,734 225,560 99.2 

19 NDC2 40,596,564 149,970 97.2 44,568,618 169,666 98.1 

20 NHS1 44,491,012 171,380 97.0 42,442,575 164,462 99.0 

21 NJP1 50,525,924 187,606 97.7 46,495,054 174,786 98.9 

22 NVC1 35,307,347 134,506 96.8 39,084,989 147,154 98.6 

표 61. 생산된 16S rRNA, 18S rRNA read 중 불필요 서열을 제거한 결과(Trim_galore)

나. 검출된 바이러스, 세균, 주혈원충의 분석 결과

  참진드기 매개 바이러스, 세균 및 주혈원충의 검출을 위해, 한국을 포함한 총 10개 국가의 

동물에서 채집한 참진드기의 풀링 샘플 22개(국내 12개, 국외 10개)을 대상으로 NGS 분석을 

실시하였다. NCBI의 참고서열을 대조하여 확인 결과 총 23과의 바이러스 53종, 참진드기 매

개 병원체로 알려진 6과의 세균 18종 및 3과의 주혈원충 5종과 관련된 유전자 염기서열을 확

인하였다.

① 바이러스 분석 결과 

  국내의 야생동물에서 채집한 참진드기로 구성된 12개의 풀링 샘플을 분석한 결과, 총 19과

의 바이러스를 확인하였다. 과(Family) 수준에서 동정된 바이러스 contig 서열에 대한 read 수

를 기준으로 시각화하였으며, 야생 포유류에서 채집한 참진드기 풀링 샘플에서는 15과, 그리
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고 야생 조류에서 채집한 참진드기 풀링 샘플에서는 10과의 바이러스를 확인하였다(그림 

135). 야생 포유류 유래의 시료에서 확인된 바이러스 중 대부분의 바이러스 read는 

Totiviridae, Anelloviridae, 그리고 Herpesviridae로 확인되었다. 또한 야생 조류 유래의 시료에

서 확인된 바이러스 중에서는 Herpesviridae, Phenuiviridae, 그리고 Solemoviridae에 속하는 

바이러스 read가 대다수를 차지하였다. 과 수준에서 확인되지 않으나 종 수준에서는 동정된 

바이러스 read의 수 또한 그림 135에 함께 표현되었다. Herpesviridae에 속하는 바이러스 

read는 야생 포유류와 야생조류 모두를 포함한 11개의 풀링 샘플에서 공통적으로 검출되었으

며, 이어서 5개의 풀로부터 Paramyxoviridae, 4개의 풀로부터 Togaviridae에 속하는 바이러스 

read를 확인하였다.

그림 135. 국내에서 채집한 참진드기 풀링 샘플로부터 NGS를 통해 확인된 바이러스의 

상대적 분포도. 

  확인된 바이러스 19과의 해당하는 contig 서열을 계통학적 하위 단계인 종(species) 수준에

서 분석한 결과 총 30종의 바이러스를 확인하였다. 먼저 국내의 야생 포유류로부터 채집한 참

진드기 풀링 샘플에서는 24종의 바이러스를 확인하였으며, 각 풀링 샘플에서 적게는 2개부터 

최대 2,324,503개의 바이러스 read가 계수되었고, 참고서열에 해당하는 바이러스 종에서 지수

값으로 표현된 막대그래프로 시각화하였다(그림 136). 모든 풀링 샘플에서 Cercopithecine 

betaherpesvirus 5에 해당하는 contig 서열이 확인되었으며, Paguma larvata torque teno 

virus는 샘플 중 가장 많은 read 수를 보이며 NGGB1에서 확인되었다. 특히 인수공통감염병을 

유발할 수 있는 3종의 바이러스(Guanarito mammarenavirus, orf virus, Semliki Forest virus)

와 사람에서 질병을 유발할 수 있는 6종의 바이러스(Human betaherpesvirus 5, human 

betaherpesvirus 7, human gammaherpesvirus 4, human gammaherpesvirus 8, human 

respirovirus 3 및 severe acute respiratory syndrome-related coronavirus)가 검출되었다.
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그림 136. 국내의 야생 포유류에서 채집한 참진드기 풀링 샘플로부터 검출된 바이러스.

  국내의 야생 조류로부터 채집한 참진드기 풀링 샘플에서는 14종의 바이러스를 확인하였으

며, 각 풀링 샘플에서 적게는 2개부터 최대 820,511개의 바이러스 read가 계수되었다(그림 

137). NDC1을 제외한 모든 풀링 샘플에서 Cercopithecine betaherpesvirus 5에 해당하는 

contig 서열이 확인되었으며, 이어서 Okutama tick virus에 해당하는 contig 서열에 대해 관련

하여, 바이러스 중 2번째로 많은 수의 read가 계수되며 NDC2에서 확인되었다. 특히 인수공통

감염병을 유발할 수 있는 1종의 바이러스(Semliki Forest virus)와 사람에서 질병을 유발할 수 

있는 5종의 바이러스(Human betaherpesvirus 5, human gammaherpesvirus 4, human 

immunodeficiency virus 1, human respirovirus 3 및 severe acute respiratory 

syndrome-related coronavirus)가 검출되었다.



159

그림 137. 국내의 야생 조류에서 채집한 참진드기 풀링 샘플로부터 검출된 바이러스. 

  결과적으로 국내의 풀링 샘플로부터 확인된 30종의 바이러스 중 인수공통감염병을 유발하는 

3종의 바이러스, 사람에서 병원성을 나타내는 7종의 바이러스, 동물에서 병원성을 나타내는 5

종의 바이러스, 그리고 병원성이 밝혀지지 않은 15종의 바이러스가 검출되었고 목록은 표 62

와 같다.
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구분 바이러스 종 합계

인수공통감염성 바이러스

Guanarito mammarenavirus

Orf virus

Semliki Forest virus

3종

사람 병원성 바이러스

Human betaherpesvirus 5

Human betaherpesvirus 7

Human gammaherpesvirus 4

Human gammaherpesvirus 8

Human immunodeficiency virus 1

Human respirovirus 3

SARS-related coronavirus

7종

동물 병원성 바이러스

Bovine orthopneumovirus

Equid alphaherpesvirus 1

Macacine betaherpesvirus 3

Sacbrood virus

Woodchuck hepatitis virus

5종

병원성이 밝혀지지 않은 

바이러스

Brown dog tick phlebovirus 1

Brown dog tick phlebovirus 2

Cercopithecine betaherpesvirus 5

Changping tick virus 2

Dabieshan uukuvirus

Hubei sobemo-like virus 15

Human endogenous retrovirus

Iflavirus IfronI

Norway partiti-like virus 1

Okutama tick virus

Paguma larvata torque teno virus

Shanxi tick virus 2

Tick phlebovirus

Torque teno Tadarida brasiliensis virus 2

Wuhan tick virus 1

15종

합계 30종

표 62. 국내의 참진드기로부터 NGS 분석 결과 검출된 바이러스의 목록

  또한 국내의 참진드기로부터 검출된 바이러스를 채집한 동물 종과 병원성에 따라 그림 138

과 같이 시각화하였다. 국내의 야생 포유류와 야생 조류에서 채집한 참진드기로부터 공통적으

로 확인된 바이러스는 인수공통감염병을 유발할 수 있는 Semliki Forest virus, 사람에서 병원

성을 나타낼 수 있는 human betaherpesvirus 5, human gammaherpesvirus 4, human 

respirovirus 3 및 severe acute respiratory syndrome-related coronavirus, 동물에서 병원성을 

나타낼 수 있는 equid alphaherpesvirus 1, 그리고 병원성이 알려진 바 없는 Okutama tick 

virus와 Cercopithecine betaherpesvirus 5임을 확인하였다.
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그림 138. NGS 분석을 통해 국내에서 수집된 참진드기로부터 NGS 분석을 통해 검출된 바이러스의 

동물 종 및 병원성에 따른 구분. SARSr CoV, severe acute respiratory syndrome-related 

coronavirus.

  검출된 바이러스와 NCBI 참조서열의 유전자 염기서열을 대조하여, 각각의 바이러스에 대한 

유전자 염기서열 지도를 다음과 같이 시각화하였다.

  가) 인수공통감염병을 유발하는 바이러스의 유전자 염기서열 지도

  • Guanarito mammarenavirus(전체 유전자 길이: 11.4kbp 이상)

    - 풀링샘플명: NCB1(참조서열: KU746283)

  • Orf virus(전체 유전자 길이: 약 137kbp)

    - 풀링샘플명: NGG1(참조서열: HM133903)

  • Semliki Forest virus(전체 유전자 길이: 약 14.5kbp)

    - 풀링샘플명: NGGB1(참조서열: Z48163)
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    - 풀링샘플명: NUS2(참조서열: Z48163)

    - 풀링샘플명: NUS3(참조서열: Z48163)

    - 풀링샘플명: NDC2(참조서열: Z48163)

  나) 사람에서 병원성을 나타내는 바이러스의 유전자 염기서열 지도

  • Human betaherpesvirus 5(전체 유전자 길이: 약 232kbp)

    - 풀링샘플명: NGW1(참조서열: MN920393)

    - 풀링샘플명: NGW2(참조서열: MN920393)

  • Human betaherpesvirus 7(전체 유전자 길이: 약 148kbp)

    - 풀링샘플명: NUS3(참조서열: ON023040)
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  • Human gammaherpesvirus 4(전체 유전자 길이: 약 173kbp)

    - 풀링샘플명: NGW2(참조서열: MH590409)

    - 풀링샘플명: NGGB1(참조서열: MH590571)

    - 풀링샘플명: NUS2(참조서열: MH590409)

    - 풀링샘플명: NUS3(참조서열: MH590409)

    - 풀링샘플명: NUS3(참조서열: MH590442)

    - 풀링샘플명: NUS3(참조서열: MH590571)
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  • Human gammaherpesvirus 8(전체 유전자 길이: 약 170kbp)

    - 풀링샘플명: NUS3(참조서열: MK733609)

  • Human immunodeficiency virus 1(전체 유전자 길이: 약 9.2kbp)

    - 풀링샘플명: NJJ1(참조서열: MZ766785)

  • Human respirovirus 3(전체 유전자 길이: 약 19kbp)

    - 풀링샘플명: NGG1(참조서열: OP821798)

    - 풀링샘플명: NGW2(참조서열: OP821798)

    - 풀링샘플명: NDC1(참조서열: OP821798)
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    - 풀링샘플명: NGGB1(참조서열: OP821798)

    - 풀링샘플명: NUS2(참조서열: OP821798)

    - 풀링샘플명: NUS3(참조서열: OP821798)

  • SARS-related coronavirus(전체 유전자 길이: 약 30kbp)

    - 풀링샘플명: NDC1(참조서열: OQ297705)

    - 풀링샘플명: NGGB1(참조서열: MT671829)

    - 풀링샘플명: NUS3(참조서열: MT671829)
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  다) 동물에서 병원성을 나타내는 바이러스의 유전자 염기서열 지도

  • Bovine orthopneumovirus(전체 유전자 길이: 약 16kbp)

    - 풀링샘플명: NUS3(참조서열: ON110491)

  • Equid alphaherpesvirus 1(전체 유전자 길이: 약 150kbp)

    - 풀링샘플명: NGW1(참조서열: LC193725)

    - 풀링샘플명: NUS1(참조서열: LC193725)

    - 풀링샘플명: NUS3(참조서열: LC193725)

  • Macacine betaherpesvirus 3(전체 유전자 길이: 약 233kbp)

    - 풀링샘플명: NGGB1(참조서열: MN437483)

    - 풀링샘플명: NUS3(참조서열: MF468142)
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  • Sacbrood virus(전체 유전자 길이: 약 8.8~10.7kbp)

    - 풀링샘플명: NUS1(참조서열: MN528599)

  • Woodchuck hepatitis virus(전체 유전자 길이: 약 3.3kbp)

    - 풀링샘플명: NGGB1(참조서열: J04514)

  라) 병원성이 밝혀지지 않은 바이러스의 유전자 염기서열 지도

  • Brown dog tick phlebovirus 1(전체 유전자 길이: 8.0kbp 이상)

    - 풀링샘플명: NGGB1(참조서열: OM326744)

    - 풀링샘플명: NGGB1(참조서열: ON812443)

  • Brown dog tick phlebovirus 2(전체 유전자 길이: 8.6kbp 이상)

    - 풀링샘플명: NGGB1(참조서열: OM405139)
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  • Cercopithecine betaherpesvirus 5(Stealth virus) (전체 유전자 길이: 약 200kbp)

    - 풀링샘플명: NGG1(참조서열: AF065755)

    - 풀링샘플명: NGG1(참조서열: AF191073)

    - 풀링샘플명: NGW1(참조서열: AF065755)

    - 풀링샘플명: NGW1(참조서열: AF065756)

    - 풀링샘플명: NGW1(참조서열: AF191073)
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    - 풀링샘플명: NGW2(참조서열: AF065755)

    - 풀링샘플명: NGW2(참조서열: AF191073)

    - 풀링샘플명: NUS1(참조서열: AF065755)

    - 풀링샘플명: NUS1(참조서열: AF065756)

    - 풀링샘플명: NCB1(참조서열: AF191073)

    - 풀링샘플명: NGGB1(참조서열: AF065755)
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    - 풀링샘플명: NGGB1(참조서열: AF065756)

    - 풀링샘플명: NGGB1(참조서열: AF191073)

    - 풀링샘플명: NJJ1(참조서열: AF191073)

    - 풀링샘플명: NUS2(참조서열: AF191073)

    - 풀링샘플명: NUS3(참조서열: AF065755)

    - 풀링샘플명: NUS3(참조서열: AF065756)
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    - 풀링샘플명: NUS3(참조서열: AF191073)

    - 풀링샘플명: NDC2(참조서열: AF191073)

    - 풀링샘플명: NHS1(참조서열: AF065755)

    - 풀링샘플명: NHS1(참조서열: AF191073)

  • Changping tick virus 2(전체 유전자 길이: 10kbp 이상)

    - 풀링샘플명: NGGB1(참조서열: MN095545)

  • Dabieshan uukuvirus(전체 유전자 길이: 6.6kb 이상)

    - 풀링샘플명: NGW1(참조서열: ON812444)
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  • Hubei sobemo-like virus 15(전체 유전자 길이: 미상)

    - 풀링샘플명: NGW2(참조서열: KX882895)

  • Human endogenous retrovirus(전체 유전자 길이: 7~13kbp)

    - 풀링샘플명: NDC1(참조서열: Z70664)

  • Iflavirus IfronI(전체 유전자 길이: 약 7.4kbp 이상)

    - 풀링샘플명: NHS1(참조서열: MT008333)

  • Norway partiti-like virus 1(전체 유전자 길이: 미상)

    - 풀링샘플명: NUS3(참조서열: ON812100)

  • Okutama tick virus(전체 유전자 길이: 8.5kbp 이상)

    - 풀링샘플명: NCB1(참조서열: OQ513686)
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- 풀링샘플명: NDC2(참조서열: OQ513686)

  • Paguma larvata torque teno virus(전체 유전자 길이: 약 1.6~3.9kbp)

    - 풀링샘플명: NGGB1(참조서열: NC_076176)

  • Shanxi tick virus 2(전체 유전자 길이: 약 13kbp)

    - 풀링샘플명: NUS2(참조서열: MZ244237)

    - 풀링샘플명: NUS2(참조서열: ON811851)

  • Tick phlebovirus(전체 유전자 길이: 약 1.2kbp)

    - 풀링샘플명: NGGB1(참조서열: MN069029)

  • Torque teno Tadarida brasiliensis virus 2(전체 유전자 길이: 약 1.6~3.9kbp)

    - 풀링샘플명: NCB1(참조서열: OL704857)
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  • Wuhan tick virus 1(전체 유전자 길이: 약 10kbp)

    - 풀링샘플명: NGG1(참조서열: MN095536)

  한편 국외의 포유류, 야생 조류 및 파충류에서 채집한 참진드기로 구성된 10개의 풀링 샘플

을 분석한 결과, 총 21과의 바이러스를 확인하였다. 이 번 연구결과 과(Family) 수준에서 동정

된 바이러스 contig 서열에 대한 read 수를 기준으로 시각화하였으며, 포유류 유래의 풀링 샘

플에서는 17과, 야생 조류 유래의 풀링 샘플에서는 10과, 그리고 파충류 유래의 풀링 샘플에

서는 4과의 바이러스를 확인하였다(그림 139). 과 수준에서 확인되지 않으나 종 수준에서는 

동정된 바이러스 read 수 또한 그림 139에 함께 표현되었다. 국외의 풀링 샘플 중 베트남의 

포유류 유래의 풀링 샘플 2개(NVN1, NVC1)을 제외한 모든 샘플에서 Herpesviridae가 확인되

었다. 포유류 유래의 풀링 샘플에서 확인된 바이러스 중 대부분의 바이러스 read는 

Phenuiviridae, Poxviridae, 그리고 Dicistroviridae로 확인되었다. 또한 야생 조류 유래의 풀링 

샘플 중, 2개 샘플 모두에서 공통적으로 확인된 Herpesviridae와 일본 유래의 풀링 샘플

(NJP1)의 Arenaviridae를 제외한 나머지 8과의 바이러스는 모두 몽골 유래의 풀링 샘플

(NMG1)에서 확인되었다. 파충류 유래의 풀링 샘플에서는 주로 Herpesviridae와 Phenuiviridae

에 속하는 바이러스 read가 확인되었다.
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그림 139. 국외에서 채집한 참진드기 풀링 샘플로부터 NGS를 통해 확인된 바이러스의 

상대적 분포도. 

  바이러스 21과의 해당하는 contig 서열을 계통학적 하위 단계인 종(species) 수준에서 분석

한 결과, 총 40종의 바이러스를 확인하였다. 먼저 국외의 포유류로부터 채집한 참진드기 풀링 

샘플에서는 27종의 바이러스를 확인하였으며, 각 풀링 샘플에서 적게는 2개부터 최대 

452,279개의 바이러스 read가 계수되었고, 참고서열에 해당하는 바이러스 종에서 지수값으로 

표현된 막대그래프로 시각화하였다(그림 140). 베트남 유래의 샘플(NVN1, NVC1)을 제외한 모

든 풀링 샘플에서 Cercopithecine betaherpesvirus 5에 해당하는 contig 서열이 확인되었으며, 

이어서 태국, 필리핀, 베트남, 파키스탄 유래의 5개의 풀링 샘플(NTH1, NPH1, NVN1, NPK1, 

NVC1)에서 orf virus에 해당하는 contig 서열이 공통적으로 확인되었다. 특히 인수공통감염병

을 유발할 수 있는 3종의 바이러스(Chikungunya virus, orf virus, Semliki Forest virus)와 사람

에서 질병을 유발할 수 있는 3종의 바이러스(Human alphaherpesvirus 1, human respirovirus 

3 및 severe acute respiratory syndrome-related coronavirus)가 검출되었다.
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그림 140. 국외의 포유류에서 채집한 참진드기 풀링 샘플로부터 검출된 바이러스. 

  국외의 야생 조류로부터 채집한 참진드기 풀링 샘플에서는 16종의 바이러스를 확인하였으

며, 각 풀링 샘플에서 적게는 2개부터 최대 1,284,909개의 바이러스 read가 계수되었고, 참고

서열에 해당하는 바이러스 종에서 지수값으로 표현된 막대그래프로 시각화하였다(그림 141). 

2개의 샘플 모두에서 Cercopithecine betaherpesvirus 5에 해당하는 contig 서열이 확인되었으

며, 특히 인수공통감염병을 유발할 수 있는 2종의 바이러스(Beiji nairovirus, Guanarito 

mammarenavirus)와 사람에서 질병을 유발할 수 있는 6종의 바이러스(Human 

alphaherpesvirus 1, human betaherpesvirus 5, human gammaherpesvirus 4, human 

gammaherpesvirus 8, human immunodeficiency virus 1 및 severe acute respiratory 

syndrome-related coronavirus)가 검출되었다.
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그림 141. 국외의 야생 조류에서 채집한 참진드기 풀링 샘플로부터 검출된 

바이러스.

  국외의 파충류로부터 채집한 참진드기 풀링 샘플에서는 3종의 바이러스를 확인하였으며, 적

게는 18개부터 최대 17,184개의 바이러스 read가 계수되었고, 참고서열에 해당하는 바이러스 

종에서 지수값으로 표현된 막대그래프로 시각화하였다(그림 142). 

그림 142. 국외의 파충류에서 채집한 참진드기 풀링 

샘플로부터 검출된 바이러스. 

  결과적으로 국외의 풀링샘플로부터 확인된 40종의 바이러스 중 인수공통감염병을 유발하는 

5종의 바이러스, 사람에서 병원성을 나타내는 7종의 바이러스, 동물에서 병원성을 나타내는 8

종의 바이러스, 그리고 병원성이 밝혀지지 않은 20종의 바이러스가 검출되었고 목록은 표 63

과 같다.
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구분 바이러스 종 합계

인수공통감염성 바이러스

Beiji nairovirus

Chikungunya virus

Guanarito mammarenavirus

Orf virus

Semliki Forest virus

5종

사람 병원성 바이러스

Human alphaherpesvirus 1

Human betaherpesvirus 5

Human gammaherpesvirus 4

Human gammaherpesvirus 8

Human immunodeficiency virus 1

Human respirovirus 3

SARS-related coronavirus

7종

동물 병원성 바이러스

Bovine viral diarrhea virus 1

Bovine viral diarrhea virus 2

Equid alphaherpesvirus 1

Equine infectious anemia virus

Gallid alphaherpesvirus 1

Jaagsiekte sheep retrovirus

Sacbrood virus

Woodchuck hepatitis virus

8종

병원성이 밝혀지지 않은 

바이러스

Bangxi Phenu tick virus 1

Brown dog tick phlebovirus 2

Cercopithecine betaherpesvirus 5

Changping mivirus

Gakugsa tick virus

Hubei tick virus 1

Human endogenous retrovirus H

Human endogenous retrovirus K

Iflavirus HdromIV

Lesnoe mivirus

Lihan uukuvirus

Mukawa phlebovirus

Okutama tick virus

Porcine associated porprismacovirus

Sara tick phlebovirus

Torque teno Tadarida brasiliensis virus 2

Torque teno virus

Trinbago virus

Wuhan tick virus 1

Xiangxi Ortho tick virus 1

20종

합계 40종

표 63. 국외의 참진드기로부터 NGS 분석 결과 검출된 바이러스의 목록
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  또한 국외의 참진드기로부터 검출된 바이러스를 채집한 동물 종과 병원성에 따라 그림 143

과 같이 시각화하였다. 국외의 파충류와 포유류에서 채집한 참진드기로부터 공통적으로 확인

된 바이러스는 동물에서 병원성을 나타내는 Gallid alphaherpesvirus 1 그리고 기타 병원체로 

구분되는 Okutama tick virus 임을 확인하였다. 또한 국외의 포유류와 야생조류로부터 채집한 

참진드기로부터 공통적으로 확인된 바이러스는 사람에서 병원성을 나타내는 Human 

alphaherpesvirus 1과 SARS-related coronavirus임을 확인하였다.

그림 143. NGS 분석을 통해 국외에서 수집된 참진드기로부터 NGS 분석을 통해 검출된 바이러스의 

동물 종 및 병원성에 따른 구분. 파충류, 포유류, 야생 조류에서 채집한 참진드기 모두에서 공통적으로 

확인된 Cercopithecine betaherpesvirus 5는 병원성이 알려진 바 없는 기타 병원체로 구분되지만 이 

그림 상에는 표기되지 않음. SARSr CoV, severe acute respiratory syndrome-related coronavirus. 

검출된 바이러스와 NCBI 참조서열의 유전자 염기서열을 대조하여, 각각의 바이러스에 대한 유

전자 염기서열 지도를 다음과 같이 시각화하였다.

  가) 인수공통감염병을 유발하는 바이러스의 유전자 염기서열 지도

  • Beiji nairovirus(전체 유전자 길이: 12kbp 이상)

    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: MG880120)

    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: ON408097)
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  • Chikungunya virus(전체 유전자 길이: 약 11.8kbp)

    - 풀링샘플명: NPH1(참조서열: OL343610)

  • Guanarito mammarenavirus(전체 유전자 길이: 11.4kbp 이상)

    - 풀링샘플명: NJP1(참조서열: KU746283)

  • Orf virus(전체 유전자 길이: 약 137kbp)

    - 풀링샘플명: NTH1(참조서열: HM133903)

    - 풀링샘플명: NPH1(참조서열: HM133903)

    - 풀링샘플명: NVN1(참조서열: HM133903)

    - 풀링샘플명: NPK1(참조서열: HM133903)
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  • Semliki Forest virus(전체 유전자 길이: 약 14.5kbp)

    - 풀링샘플명: NTW1(참조서열: Z48163)

  나) 사람에서 병원성을 나타내는 바이러스의 유전자 염기서열 지도

  • Human alphaherpesvirus 1(전체 유전자 길이: 약 165kbp)

    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: AB618031)

    - 풀링샘플명: NTW1(참조서열: FJ593289)

  • Human betaherpesvirus 5(전체 유전자 길이: 약 232kbp)

    - 풀링샘플명: NJP1

    - 참조서열에 대한 coverage 반올림 값이 0%로, 맵 작성 미실시

  • Human gammaherpesvirus 4(전체 유전자 길이: 약 173kbp)

    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: MH590409)

    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: MH590571)
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  • Human gammaherpesvirus 8(전체 유전자 길이: 약 170kbp)

    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: MK733609)

  • Human immunodeficiency virus 1(전체 유전자 길이: 약 9.2kbp)

    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: MZ766785)

  • Human respirovirus 3(전체 유전자 길이: 약 19kbp)

    - 풀링샘플명: NTW1(참조서열: OP821798)

    - 풀링샘플명: NVC1(참조서열: OP821798)

  • SARS-related coronavirus(전체 유전자 길이: 약 30kbp)

    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: OQ237705)
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    - 풀링샘플명: NPH1(참조서열: OV178357)

  다) 동물에서 병원성을 나타내는 바이러스의 유전자 염기서열 지도

  • Bovine viral diarrhea virus 1(전체 유전자 길이: 약 12.5kbp)

    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: LT907991)

  • Bovine viral diarrhea virus 2(전체 유전자 길이: 약 12.5kbp)

    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: AF104025)

    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: AF268174)

  • Equid alphaherpesvirus 1(전체 유전자 길이: 약 150kbp)

    - 풀링샘플명: NPK1(참조서열: LC193725)
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  • Equine infectious anemia virus(전체 유전자 길이: 약 8.4kbp)

    - 풀링샘플명: NTW1(참조서열: M16575)

  • Gallid alphaherpesvirus 1(전체 유전자 길이: 약 148kbp)

    - 풀링샘플명: NIN1(참조서열: KX165321)

    - 풀링샘플명: NIN2(참조서열: KY423284)

  • Jaagsiekte sheep retrovirus(전체 유전자 길이: 약 11.7kbp 이상)

    - 풀링샘플명: NPH1(참조서열: AF357971)

  • Sacbrood virus(전체 유전자 길이: 약 8.8~10.7kbp)

    - 풀링샘플명: NTW1(참조서열: MN528599)
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  • Woodchuck hepatitis virus(전체 유전자 길이: 약 3.3kbp)

    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: J04514)

  라) 병원성이 밝혀지지 않은 바이러스의 유전자 염기서열 지도

  • Bangxi Phenu tick virus 1(전체 유전자 길이: 약 6.4kbp 이상)

    - 풀링샘플명: NTW1(참조서열: ON746499)

  • Brown dog tick phlebovirus 2(전체 유전자 길이: 8.6kbp 이상)

    - 풀링샘플명: NIN1(참조서열: OM326753)

    - 풀링샘플명: NTW1(참조서열: OM326753)

  • Cercopithecine betaherpesvirus 5(Stealth virus) (전체 유전자 길이: 약 200kbp)

    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: AF065755)
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    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: AF191073)

    - 풀링샘플명: NPH1(참조서열: AF065755)

    - 풀링샘플명: NIN1(참조서열: AF191073)

    - 풀링샘플명: NIN2(참조서열: AF191073)

    - 풀링샘플명: NPK1(참조서열: AF065755)

    - 풀링샘플명: NPK1(참조서열: AF191073)
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    - 풀링샘플명: NTW1(참조서열: AF065755)

    - 풀링샘플명: NTW1(참조서열: AF065756)

    - 풀링샘플명: NJP1(참조서열: AF191073)

  • Changping mivirus(전체 유전자 길이: 약 10.8kbp)

    - 풀링샘플명: NPH1(참조서열: MN095545)

    - 풀링샘플명: NIN1(참조서열: MN095545)

  • Gakugsa tick virus(전체 유전자 길이: 약 14.8kbp)



188

    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: ON811927)

  • Hubei tick virus 1(전체 유전자 길이: 9.4kbp 이상)

    - 풀링샘플명: NPK1(참조서열: OQ513642)

  • Human endogenous retrovirus H(전체 유전자 길이: 약 9kbp)

    - 풀링샘플명: NIN1(참조서열: AJ289710)

  • Human endogenous retrovirus K(전체 유전자 길이: 약 9kbp)

    - 풀링샘플명: NIN1(참조서열: Y18890)

  • Iflavirus HdromIV(전체 유전자 길이: 약 9.6kbp 이상)

    - 풀링샘플명: NPK1(참조서열: BK012003)

    - 풀링샘플명: NPK1(참조서열: MZ567077)
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  • Lesnoe mivirus(전체 유전자 길이: 약 21kbp)

    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: OP628502)

  • Lihan uukuvirus(전체 유전자 길이: 약 11.5kbp 이상)

    - 풀링샘플명: NPH1(참조서열: MW721920)

  • Mukawa phlebovirus(전체 유전자 길이: 미상)

    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: ON408118)

  • Okutama tick virus(전체 유전자 길이: 8.5kbp 이상)

    - 풀링샘플명: NIN1(참조서열: OQ513686)

    - 풀링샘플명: NIN2(참조서열: OQ513686)
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  • Porcine associated porprismacovirus(전체 유전자 길이: 미상)

    - 풀링샘플명: NIN1(참조서열: MH500309)

  • Sara tick phlebovirus(전체 유전자 길이: 미상)

    - 풀링샘플명: NMG1(참조서열: ON408148)

  • Torque teno Tadarida brasiliensis virus 2(전체 유전자 길이: 약 1.6~3.9kbp)

    - 풀링샘플명: NPK1(참조서열: OL704857)

    - 풀링샘플명: NTW1(참조서열: OL704857)

  • Torque teno virus(전체 유전자 길이: 약 1.6~3.9kbp)

    - 풀링샘플명: NPH1(참조서열: NC_076176)
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    - 풀링샘플명: NVN1(참조서열: NC_076176)

  • Trinbago virus(전체 유전자 길이: 약 16.2kbp)

    - 풀링샘플명: NPH1(참조서열: MN025505)

  • Wuhan tick virus 1(전체 유전자 길이: 약 11kbp)

    - 풀링샘플명: NTH1(참조서열: MN095546)

  • Xiangxi Ortho tick virus 1(전체 유전자 길이: 미상)

    - 풀링샘플명: NPH1(참조서열: ON746462)

② 세균 분석 결과

  국내의 야생 포유류와 야생 조류에서 채집한 참진드기로 구성된 12개의 풀링 샘플을 분석한 

결과, 총 4과의 세균을 확인하였다. 과(Family) 수준에서 동정된 서열에 대한 read 수를 기준

으로 시각화하였으며, 야생 포유류와 야생 조류에서 채집한 참진드기 풀링 샘플에서 각각 3과

의 세균을 확인하였다(그림 145). Rickettsiaceae에 해당하는 유전 서열은 야생 포유류 유래의 

풀링 샘플 1개(NGG1)과 야생 조류 유래의 풀링 샘플 2개(NDC2, NHS1)을 제외한 모든 풀링
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샘플에서 검출되었다. Anaplasmataceae에 해당하는 유전 서열은 야생 포유류 유래의 풀링샘

플에서(NGGB1, NCB1)만, 그리고 Francisellaceae에 해당하는 유전 서열은 대청도의 야생 조

류에서 채집한 참진드기 풀링 샘플(NDC1, NDC2)에서만 확인되었다.

그림 145. 국내에서 채집한 참진드기 풀링 샘플로부터 NGS를 통해 확인된 세균의 상대적 

분포도. 

  4과의 세균에 해당하는 read 서열을 계통학적 하위 단계인 종(Species) 수준에서 분석한 결

과 총 8종의 세균을 확인하였다. 먼저 국내의 야생 포유류로부터 채집한 참진드기 풀링 샘플 

중 NGG1을 제외한 4개에서 5종의 세균을 확인하였으며, 각 풀링 샘플에서 적게는 73개부터 

최대 818개의 read가 계수되었고, 참고서열에 해당하는 세균 종에서 지수값으로 표현된 막대

그래프로 시각화하였다(그림 146). 특히 인수공통감염병을 유발할 수 있는 4종의 세균

(Anaplasma phagocytophilum, Coxiella burnetii, Rickettsia japonica 및 Rickettsia tamurae)

이 검출되었다.

그림 146. 국내의 야생 포유류에서 채집한 참진드기 풀링 샘플로부터 검출된 

세균 

  국내의 야생 조류로부터 채집한 참진드기 풀링 샘플에서는 5종의 세균을 확인하였으며, 각 

풀링 샘플에서 적게는 21개부터 최대 1,528개의 read가 계수되었고, 참고서열에 해당하는 세

균 종에서 지수값으로 표현된 막대그래프로 시각화하였다(그림 147). Rickettsia japonica에 해

당하는 유전 서열이 4개의 풀링 샘플(NGW2, NUS1, NUS2, NDC1)에서 공통적으로 확인되었
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다. 특히 인수공통감염병을 유발할 수 있는 2종의 세균(Coxiella burnetii, Rickettsia japonica)

과 사람에서 질병을 유발할 수 있는 1종의 세균(Francisella hispaniensis)이 검출되었다.

그림 147. 국내의 야생 조류에서 채집한 참진드기 풀링 샘플로부터 검출된 

세균 

  결과적으로 국내의 풀링샘플로부터 확인된 8종의 세균 중 인수공통감염병을 유발하는 4종의 

세균, 사람에서 병원성을 나타내는 1종의 세균, 동물에서 병원성을 나타내는 1종의 세균, 그리

고 병원성이 밝혀지지 않은 2종의 세균이 검출되었고 목록은 표 64와 같다.

구분 세균 종 합계

인수공통감염성 세균

Anaplasma phagocytophilum

Rickettsia japonica

Rickettsia tamurae

Coxiella burnetii

4종

사람 병원성 세균 Francisella hispaniensis 1종

동물 병원성 세균 Rickettsia bellii 1종

병원성이 밝혀지지 않은 세균
Anaplasma odocoilei

Rickettsiella massiliensis
2종

합계 8종

표 64. 국내의 참진드기로부터 NGS 분석 결과 검출된 세균의 목록

  한편 국외의 포유류, 야생 조류 및 파충류에서 채집한 참진드기로 구성된 10개의 풀링 샘플

을 분석한 결과, 총 6과의 세균을 확인하였다. 과(Family) 수준에서 동정된 서열에 대한 read 

수를 기준으로 시각화하였으며, 포유류 유래의 풀링 샘플에서는 10과, 야생 조류 유래의 풀링

샘플에서는 7과, 그리고 파충류 유래의 풀링 샘플에서는 4과의 세균을 확인하였다(그림 148). 

포유류 유래의 풀링 샘플에서는 Coxiellaceae에 해당하는 read가 가장 많은 수를 보이는 것으

로 확인되었고, 특히 다른 샘플과 비교하여 베트남의 유래의 풀링 샘플(NVN1, NVC1)에서 상

대적으로 많은 수의 read가 검출되었다.
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그림 148. 국외에서 채집한 참진드기 풀링 샘플로부터 NGS를 통해 확인된 세균의 

상대적 분포도. 

  6과의 세균에 해당하는 read 서열을 계통학적 하위 단계인 종(Species) 수준에서 확인한 결

과 총 15종의 세균을 확인하였다. 먼저 국외의 포유류로부터 채집한 참진드기 풀링 샘플에서

는 10종의 세균을 확인하였으며, 각 풀링 샘플에서 적게는 33개부터 최대 7,643개의 read가 

계수되었고, 참고서열에 해당하는 세균 종에서 지수값으로 표현된 막대그래프로 시각화하였다

(그림 149). Coxiella burnetii와 Coxiella cheraxi에 해당하는 유전 서열이 각각 4개과 5개의 

샘플에서 공통적으로 다수 검출되었다. 특히 인수공통감염병을 유발할 수 있는 6종의 세균

(Anaplasma phagocytophilum, Bartonella schoenbuchensis, Borrelia miyamotoi, Coxiella 

burnetii, Ehrlichia ewingii 및 Rickettsia slovaca)과 사람에서 질병을 유발할 수 있는 1종의 세

균(Francisella hispaniensis)이 검출되었다.

그림 149. 국외의 포유류에서 채집한 참진드기 풀링 샘플로부터 검출된 세균. 

  국외의 야생 조류로부터 채집한 참진드기 풀링 샘플에서는 7종의 세균을 확인하였으며, 각 

풀링 샘플에서 적게는 81개부터 최대 1,698개의 read가 계수되었고, 참고서열에 해당하는 세

균 종에서 지수값으로 표현된 막대그래프로 시각화하였다(그림 150). Ehrlichia ewingii와 

Ehrlichia muris는 2개의 샘플 모두에서 공통적으로 확인되었고, 특히 인수공통감염병을 유발

할 수 있는 6종의 세균(Anaplasma phagocytophilum, Borrelia garinii, Borrelia lusitaniae, 

Coxiella burnetii, Ehrlichia ewingii 및 Rickettsia slovaca)이 검출되었다.
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그림 150. 국외의 야생 조류에서 채집한 참진드기 풀링 샘플로부터 검출된 세균. 

 

  국외의 파충류로부터 채집한 참진드기 풀링 샘플에서는 4종의 세균을 확인하였으며, 적게는 

2개부터 최대 222개의 read가 계수되었고, 참고서열에 해당하는 바이러스 종에서 지수값으로 

표현된 막대그래프로 시각화하였다(그림 151). 특히 인수공통감염병을 유발할 수 있는 2종의 

세균(Rickettsia hermsii, Rickettsia slovaca)과 사람에서 질병을 유발할 수 있는 1종의 세균

(Francisella hispaniensis)이 검출되었다.

그림 151. 국외의 파충류에서 채집한 참진드기 풀링 샘플로부터 검출된 

세균.

  결과적으로 국외의 풀링샘플로부터 확인된 15종의 세균 중 인수공통감염병을 유발하는 9종

의 세균, 사람에서 병원성을 나타내는 1종의 세균, 동물에서 병원성을 나타내는 2종의 세균, 

그리고 병원성이 밝혀지지 않은 3종의 세균이 검출되었고 목록은 표 65와 같다.
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구분 세균 종 합계

인수공통감염성 세균

Anaplasma phagocytophilum

Bartonella schoenbuchensis

Borrelia garinii

Borrelia hermsii

Borrelia lusitaniae

Borrelia miyamotoi

Coxiella burnetii

Ehrlichia ewingii

Rickettsia slovaca

9종

사람 병원성 세균 Francisella hispaniensis 1종

동물 병원성 세균
Coxiella cheraxi

Rickettsia bellii
2종

병원성이 밝혀지지 않은 세균

Anaplasma odocoilei

Borrelia puertoricensis

Ehrlichia muris

3종

합계 15종

표 65. 국외의 참진드기로부터 NGS 분석 결과 검출된 세균의 목록

③ 주혈원충 분석 결과

  국내·외의 동물로부터 채집한 참진드기로 구성된 22개의 풀링 샘플을 분석한 결과, 국내의 

야생 포유류 유래의 풀링 샘플 5개, 국외의 포유류 유래의 풀링 샘플 1개, 국외의 야생 조류 

유래의 풀링 샘플 1개, 국외의 파충류 유래의 풀링 샘플 1개에서 총 3과의 주혈원충을 확인하

였다. 과(Family) 수준에서 동정된 서열에 대한 read 수를 기준으로 시각화하였다(그림 152). 

국내의 야생 포유류 유래의 모든 풀링 샘플에서 Theileriidae에 해당하는 유전 서열이 확인되었

고, 특히 NGGB1에서 가장 많은 수의 read가 검출되었다. 또한 Hepatozoidae에 해당하는 유

전서열은 필리핀의 포유류(NPH1) 및 인도네시아의 파충류(NIN2) 유래의 풀링샘플에서, 그리고 

Babesiidae에 해당하는 유전 서열은 몽골의 야생 조류 유래의 풀링샘플(NMG1)에서만 확인되

었다.

그림 152. 국내·외에서 채집한 참진드기 풀링 샘플로부터 NGS를 통해 확인된 주혈원충의 

상대적 분포도.

  3과의 주혈원충에 해당하는 read 서열을 계통학적 하위 단계인 종(Species) 수준에서 확인

한 결과 총 5종의 주혈원충을 확인하였다. 먼저 국내의 야생 포유류로부터 채집한 참진드기 

풀링 샘플 5개에서는 2종의 주혈원충을 확인하였으며, 각 풀링 샘플에서 적게는 21개부터 최

대 653개의 read가 계수되어 이를 막대그래프로 시각화하였다(그림 153). 
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그림 153. 국내의 야생 포유류에서 채집한 참진드기 풀링 샘플로부터 검출된 

주혈원충. 

  국외의 포유류, 야생 조류 및 파충류로부터 채집한 참진드기 풀링 샘플 3개에서는 3종의 주

혈원충을 확인하였으며, 각 풀링 샘플에서 적게는 7개부터 최대 130개의 read가 계수되어 이

를 막대그래프로 시각화하였다(그림 154). 특히 인수공통감염병을 유발할 수 있는 1종의 주혈

원충(Babesia microti)이 검출되었다.

그림 154. 국외의 포유류, 야생 조류 및 파충류에서 채집한 참진드기 풀링 

샘플로부터 검출된 주혈원충.

  결과적으로 국내·외의 풀링 샘플로부터 확인된 종의 주혈원충 중 인수공통감염병을 유발하

는 1종의 주혈원충과 동물에서 병원성을 나타내는 2종의 주혈원충, 그리고 병원성이 밝혀지지 

않은 2종의 주혈원충이 검출되었고 그 목록은 표 66과 같다.
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구분
주혈원충 종

합계
국내 국외

인수공통감염성 주혈원충 - Babesia microti 1종

사람 병원성 주혈원충 - - -

동물 병원성 주혈원충 Theileria luwenshuni Hepatozoon canis 2종

병원성이 밝혀지지 않은 주혈원충 Theileria capreoli Hepatozoon ophisauri 2종

합계 2종 3종 5종

표 66. 국내·외의 참진드기로부터 NGS 분석 결과 검출된 주혈원충의 목록

-, 병원체가 검출되지 않음.
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(2) 유전자 분석을 이용한 병원체 분석

○ 참진드기 분석 결과 

유전자 분석 방법인 PCR 증폭 및 염기서열분석에 사용할 참진드기를 지역별 최소 50마리

가 포함되도록 선별하였다. 50마리 이하의 참진드기가 수집된 지역에 대해서는 수집된 모든 

참진드기에 대해 PCR 검사를 진행하였다. 성충 암컷, 성충 수컷, 약충 참진드기가 적절한 비

율로 포함될수 있도록 참진드기를 우선순위에 따라 선별하였다. 참진드기 선별시 우선순위는 

흡혈한 암컷 성충, 비흡혈 암컷 성충, 흡혈 수컷 성충, 비흡혈 수컷 성충, 흡혈 약충, 비흡혈 

약충으로 하였다(표 67-69).

구분 국내 국외 합 계

유전자 추출에 사용한 참진드기 수 458 821 1,279

- RNA 추출에 사용한 참진드기 수 458 821 1,279

- DNA 추출에 사용한 참진드기 수 274 602 876

표 67. PCR 검사에 사용된 총 참진드기 수

구분 강원 경기 경기북부 충북 울산 대청도 제주도 흑산도 화성 합계

RNA1) 100 70 45 70 102 47 7 15 2 458

DNA2) 56 50 25 50 54 22 -3) 15 2 274

표 68. PCR 검사에 사용된 국내 채집 참진드기 수

1) RNA 추출에 사용한 참진드기수

2) DNA 추출에 사용한 참진드기수
3) 미채집

구분 태국 필리핀
베트남

일본 몽골 인도네시아 파키스탄 대만 홍콩 합계
하노이 호치민

RNA1) 75 255 80 69 36 48 94 91 72 1 821

DNA2) 55 113 49 69 36 22 94 91 72 1 602

표 69. PCR 검사에 사용된 국외 채집 참진드기 수

1) RNA 추출에 사용한 참진드기수

2) DNA 추출에 사용한 참진드기수

  선별한 참진드기에 대해 진행한 RT-PCR 및 Nested-PCR 결과는 다음과 같다(표 70). 국

내·외를 종합하여 총 14,345건의 PCR 검사가 진행되었다. RNA 바이러스 5종에 대해 총 

6,461건의 PCR 검사를 진행하였다. 1,279개 시료 중 2개의 SFTS 바이러스 양성을 확인하였

고, 1,288개 시료 중 1개 Langya 바이러스 양성이 검출되었다. RNA 바이러스에 대한 PCR 

검사 결과 양성 3건(SFTSV 2건, LangyaV 1건)은 국내에서 채집된 참진드기에서 검출되었으

며 양성 10건(CCHFV 10건)은 국외에서 채집된 참진드기에서 검출되었다. DNA 병원체에 대

한 PCR 검사는 9가지 병원체에 대해 국내·외를 합하여 총 7,884건의 검사를 진행하였다. 9가
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지 병원체에 대해 각 876건의 PCR 검사를 진행하였으며, 64개의 Anaplasma(A.) 

phagocytophilum 양성(64/876, 7.3%), 16개의 A. bovis 양성(16/876, 1.8%), 13개의 

Ehrlichia(E.) chaffeensis 양성(10/876, 1.1%), 8개의 E. canis 양성(9/876, 0.9%), 33개의 

Borrelia spp. 양성(33/876, 3.8%), 93개의 Rickettsia spp. 양성(93/876, 10.6%), 34개의 

Bartonella spp. 양성(34/876, 3.9%)이 검출되었다. Babesia gibsoni와 Theileria spp.에서는 

양성이 검출지 않았다. 참진드기에서 PCR을 통해 검출한 RNA 바이러스 및 DNA 병원체의 양

성률을 지역별로 분류했을 때, 14종 병원체의 양성률을 모두 합한 누적 양성률이 가장 높은 

참진드기 채집지역은 울산(76.0%)으로 나타났으며, 그 중 A. phagocytophilum의 양성률이 

22.2%, Rickettsia spp.의 양성률이 33.3%이 큰 비중을 차지하였다(그림 155).

구분 병원체
국내 국외 합 계

검사수 양성수 양성률(%) 검사수 양성수 양성률(%) 검사수 양성수 양성률(%)

RNA 

virus 

분석

SFTSV 458 2 0.4 821 0 0.0 1,279 2 0.2

CCHFV 458 0 0.0 878 10 1.1 1,336 10 0.7

TBEV 458 0 0.0 821 0 0.0 1,279 0 0.0

YezoV 458 0 0.0 821 0 0.0 1,279 0 0.0

LangyaV 467 1 0.2 821 0 0.0 1,288 1 0.1

DNA 

병원체 

분석

A. phagocytophilum 274 46 16.8 602 18 3.0 876 64 7.3

A. bovis 274 14 5.1 602 2 0.3 876 16 1.8

E. chaffeensis 274 2 0.7 602 8 1.3 876 10 1.1

E. canis 274 1 0.4 602 7 1.2 876 8 0.9

B. gibsoni 274 0 0.0 602 0 0.0 876 0 0.0

Borrelia spp. 274 8 2.9 602 25 4.2 876 33 3.8

Rickettsia spp. 274 52 19.0 602 41 6.8 876 93 10.6

Bartonella spp. 274 18 6.6 602 16 2.7 876 34 3.9

Theileria spp. 274 0 0.0 602 0 0.0 876 0 0.0

표 70. 국내·외 참진드기에 대한 병원체 분석을 위한 PCR 결과
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그림 155. 참진드기에서 PCR을 통해 검출한 RNA 바이러스 및 DNA 병원체의 지역별 양성률. 

○ 국내 채집 참진드기로부터 RNA 바이러스 분석 결과

  국내 참진드기로부터 RNA 바이러스 검출을 위한 PCR 분석 결과이다. 국내 야생동물센터로

부터 공유받은 참진드기와 섬에서 직접 채집한 참진드기에 대한 RNA PCR 결과는 표 71과 같

다. 총 458마리 참진드기로부터 PCR 분석 2,299건의 RNA 바이러스 병원체에 대해 검사를 

진행하였으며, SFTS 바이러스와 Langya 바이러스 검사에서 양성이 검출되었다. 국내지역에서 

채집된 참진드기에 대한 PCR 검사 결과, SFTS 바이러스의 양성률은 0.4%(2/458)였으며, 양

성으로 확인된 2개의 참진드기는 모두 철새에서 직접 채집하였다. Langya 바이러스의 양성률

은 0.2%(1/467)로 나타났으며, 양성이 처음 검출된 참진드기의 동일 숙주(고라니)에서 참진드

기 9건에 대해 추가 RNA 추출 및 Langya 바이러스 타겟 PCR을 진행하였다. 최종적으로 

Langya 바이러스 양성은 국내 강원지역 야생동물 구조센터로부터 공유받은 1마리 참진드기에

서 검출되었으며 해당 참진드기는 고라니에게서 채집된 성충 암컷 Haemaphysalis longicornis 

로 동정되었다. CCHF 바이러스, TBE 바이러스, Yezo 바이러스에서는 양성이 검출되지 않았

다. 

○ 국외 채집 참진드기로부터 RNA 바이러스 분석 결과

  국외 참진드기로부터 RNA 바이러스 검출을 위한 PCR 분석 결과이다. 국외지역에서 채집한 

참진드기에 대한 RNA PCR 결과는 표 72와 같다. 총 821마리 참진드기로부터 PCR 분석 

4,162건의 RNA 바이러스 병원체에 대해 검사를 진행하였으며, CCHF 바이러스 검사에서 양

성이 검출되었다. 국외 지역에서 채집된 참진드기에 대한 PCR 검사 결과, CCHF 바이러스의 

양성률은 1.1%(10/912)였으며, 양성이 처음 검출된 참진드기의 동일 숙주(소)에서 채집된 참

진드기 57건에 대해 추가 RNA 추출 및 CCHF 바이러스 타겟 PCR을 진행하였다. 최종적으로 

CCHF 바이러스 양성은 인도네시아 지역의 1개 목장에서 사육하던 소에서 채집한 10마리 참

진드기에서 검출되었다. SFTS 바이러스, TBE 바이러스, Yezo 바이러스, Langya 바이러스에

서는 양성이 검출되지 않았다. 
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수집 지역
5개 야생동물 센터로부터 수집된 참진드기 국내 섬에서 직접 채집한 참진드기

강원 경기북부 경기 울산 충북 대청도 제주 흑산도 화성

병원체 검사수 양성수
양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)

RNA

SFTSV 100 0 0.0 45 0 0.0 70 0 0.0 102 0 0.0 70 0 0.0 47 1 2.1 7 0 0.0 15 1 6.7 2 0 0.0

CCHFV 100 0 0.0 45 0 0.0 70 0 0.0 102 0 0.0 70 0 0.0 47 0 0.0 7 0 0.0 15 0 0.0 2 0 0.0

TBEV 100 0 0.0 45 0 0.0 70 0 0.0 102 0 0.0 70 0 0.0 47 0 0.0 7 0 0.0 15 0 0.0 2 0 0.0

YezoV 100 0 0.0 45 0 0.0 70 0 0.0 102 0 0.0 70 0 0.0 47 0 0.0 7 0 0.0 15 0 0.0 2 0 0.0

LangyaV 109
* 1 0.9 45 0 0.0 70 0 0.0 102 0 0.0 70 0 0.0 47 0 0.0 7 0 0.0 15 0 0.0 2 0 0.0

표 71. 국내에서 수집된 참진드기를 이용한 RNA 바이러스 검출을 위한 지역별 PCR 결과

*강원야생동물구조센터로부터 공유받은 참진드기에서 Langya 바이러스 양성이 검출되어 9마리 참진드기에 대해 추가 PCR을 진행.

수집지역 태국 필리핀
베트남

일본 몽골 인도네시아 파키스탄 대만 홍콩
하노이 호치민

병원체 검사수양성수
양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수양성수

양성률

(%)
검사수양성수

양성률

(%)
검사수양성수

양성률

(%)
검사수양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수양성수

양성률

(%)
검사수양성수

양성률

(%)
검사수양성수

양성률

(%)

RNA

SFTSV 75 0 0.0 255 0 0.0 80 0 0.0 69 0 0.0 36 0 0.0 48 0 0.0 94 0 0.0 91 0 0.0 72 0 0.0 1 0 0.0

CCHFV 75 0 0.0 255 0 0.0 80 0 0.0 69 0 0.0 36 0 0.0 48 0 0.0 151
* 10 6.6 91 0 0.0 72 0 0.0 1 0 0.0

TBEV 75 0 0.0 255 0 0.0 80 0 0.0 69 0 0.0 36 0 0.0 48 0 0.0 94 0 0.0 91 0 0.0 72 0 0.0 1 0 0.0

YezoV 75 0 0.0 255 0 0.0 80 0 0.0 69 0 0.0 36 0 0.0 48 0 0.0 94 0 0.0 91 0 0.0 72 0 0.0 1 0 0.0

LangyaV 75 0 0.0 255 0 0.0 80 0 0.0 69 0 0.0 36 0 0.0 48 0 0.0 94 0 0.0 91 0 0.0 72 0 0.0 1 0 0.0

표 72. 국외에서 수집된 참진드기를 이용한 RNA 바이러스 검출을 위한 지역별 PCR 결과

*인도네시아 채집 참진드기에서 CCHFV 바이러스 양성이 검출되어 57마리 참진드기에 대해 추가 PCR을 진행.
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○ RNA 바이러스 양성 검출 참진드기 분석

① 국내 RNA 바이러스 양성이 검출된 참진드기 시료 정보 및 병원체 유전자 분석 결과

가) SFTS 바이러스

  국내 지역에서 채집한 참진드기에 대해 PCR을 이용하여 SFTS 바이러스 검사를 진행한 결

과이다(표 73). 국내 458마리 중 PCR을 통해 2마리 참진드기에서 SFTS 바이러스 양성이 검

출되었다. 1건(DC5T)은 2022년 4월 28일 대청도 초지에 머물던 촉새에서 채집되었으며, 흡혈

한 약충 Haemaphysalis concinna 종으로 동정되었다. 1건(HS2T1)은 2023년 3월 22일 흑산

도 습지에 머물던 힝둥새에서 채집되었으며 흡혈한 약충 Ixodes turdus 종으로 동정되었다(표 

74).

병원체 양성수 / 검사수 (양성률, %)

SFTS virus (SFTSV) 2 / 458 (0.4 %)

표 73. 국내 지역 수집 참진드기를 이용한 SFTS 바이러스 검사 결과

표본

번호 
채집 일 동물 종 참진드기 종

발육

단계
성별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

DC5T 2022.04.28. 촉새 Haemaphysalis concinna 약충 - O 대청도 초지

HS2T1 2023.03.22. 힝둥새 Ixodes turdus 약충 - O 흑산도 습지

표 74. SFTSV 양성이 검출된 국내에서 채집된 참진드기 동정 정보

 -, 미해당.

  PCR 산물으로 전기영동 진행했을 때, 한천배지의 목표 위치에서 SFTS 바이러스 양성 밴드가 

검출된 샘플에 대해 유전자 분석을 실시하였고, 분석된 병원체의 유전자 서열은 다음과 같다. 

• DC5T(461bp)

>CATCATTGTCTTTGCCCTGACTCGAGGCAACAAGATCGTCAAGGCATCGGGGAAAATGTCAA

ACTCTGGGTCTAAGAGGTTGATGGCACTCCAAGAGAAATATGGGCTGGTTGAGAGGGCAGAA

ACCAGGCTCTCAATCACTCCTGTGAGGGTTGCACAGAGCCTTCCCACTTGGACATGTGCTGCA

GCAGCAGCCCTGAAGGAGTATCTCCCAGTGGGGCCAGCTGTTATGAACCTGAAGGTCGAGAA

TTATCCCCCTGAGATGATGTGCATGGCCTTTGGGTCCCTGATTCCAACTGCAGGGGTATCTGA

AGCTACAACGAAGACCCTGATGGAGGCCTACTCTCTGTGGCAAGATGCCTTCACCAAGACTAT

CAATGTGAAGATGCGCGGAGCTAGCAAGACAGAGGTTTACAACTCTTTCAGAGATCCTCTCCA

TGCTGCTGTGAACTCTGTCTTCT

• HS2T1(346bp)

>AACAAGATCGTCAAGGCATCAGGGAAAATGTCAAACTCTGGGTCTAAGAGGTTGATGGCACT

CCAAGAGAAATATGGGCTGGTTGAGAGGGCAGAAACCAGGCTCTCAATCACTCCTGTGAGGG
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TTGCACAGAGCCTTCCCACTTGGACATGTGCTGCAGCAGCAGCCCTGAAGGAGTATCTCCCA

GTGGGGCCAGCTGTTATGAACCTGAAGGTCGAGAATTATCCCCCTGAGATGATGTGCATGGC

CTTTGGGTCCCTGATTCCAACTGCAGGGGTATCTGAAGCTACAACGAAGACCCTGATGGAGG

CCTACTCTCTGTGGCAAGATGCCTTCACCAAGACTA

나) Langya 바이러스

  국내 지역에서 채집한 참진드기에 대해 PCR을 이용하여 Langya 바이러스 검사를 진행한 

결과이다(표 75). 국내 467마리 참진드기에 대해 1마리의 참진드기에서 Langya 바이러스 양

성이 검출되었다. 양성 검출 시료(GW8T9)는 2022년 06월 18일 강원도의 산에서 서식하던 고

라니에서 채집되었으며, 흡혈한 성충 암컷 Haemaphysalis longicornis 종으로 동정되었다(표 

76).

병원체 양성수 / 검사수 (양성률, %)

Langya virus (LV) 1 / 467 (0.2 %)

표 75. 국내 지역 수집 참진드기를 이용한 Langya 바이러스 검사 결과 

  

표본

번호 
채집 일

동물 

종
참진드기 종

발육

단계

성

별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

유전자 서열 

크기 (bp)

GW8T9 2022.06.18 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O
강원 영월군 

영월읍 단종로190
산 511

표 76. LangyaV 양성이 검출된 국내에서 채집된 참진드기 동정 정보

 ♀, 암컷.

  PCR 산물으로 전기영동 진행했을 때, 한천배지의 목표 위치 511 bp에서 Langya 바이러스 양

성 밴드가 검출된 샘플에 대해 유전자 분석을 실시하였고, 분석된 병원체의 유전자 서열은 다음

과 같다. 

• GW8T9(511bp)

>CGGCCTCATCAGTTCCAAAGAATGAAGGATTCAATGAGGACAATTGGAAAATTGACAAGAAA

CCGTTTCGTAGGATTGAGGGTAGAGATTGTCTGAGTAAAGAAAATAAAACATTACTTAATTCAA

AAGTGATTACTAATACAATAGGACAAAACCATTTCAATACTTCCTTGCAAAACAAACAACCCAG

AACACCTAAGAGCAGGTCAGCCAGAAACAAAAATAAGTACAGTCTTCAGAATGCAATTTCCGA

TTATATAACCCGTGATTATACATTACAAGATCACACCAATACAGCTGTCGACAAATCAGAGGAA

AAGTATGACACAATAAGCTCATTTTTAACCACAGATTTGCAAAAGTTTTGTTTGAATTGGAGATA

CGAATCTACAGCATTATTCGCAGAGAGGGTAGATGAAATTTATGGTCTTCCAGGATTCTTTAAT

TGGTTGCATAATAGATTAGAGAATTGCACATTATATGTTGCTGATCCTTACTGTCCACCGCCTTT
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② 국외 RNA 바이러스 양성이 검출된 참진드기 시료 정보 및 병원체 유전자 분석 결과

가) CCHF 바이러스

  국외 지역에서 채집한 참진드기에 대해 PCR을 이용하여 CCHF 바이러스 검사를 진행한 결

과이다(표 77). 국외 878마리 참진드기에 대해 10마리의 참진드기에서 CCHF 바이러스 양성

이 검출되었다. CCHF 바이러스 양성이 검출된 참진드기 10마리는 모두 동일 지역, 동일 숙주

동물에서 채집되었으며, 2023년 02월 21일 인도네시아의 목장에서 사육하던 소(5년령, 암컷)

에서 채집되었다. 채집된 참진드기는 흡혈한 성충 암컷 5마리, 비흡혈한 성충 암컷 3마리, 비

흡혈한 성충 수컷 2마리로 확인되었으며, Haaemaphysalis bispinosa 종으로 동정되었다(표 

78).

병원체 양성수 / 검사수 (양성률 %)

CCHF virus (CCHFV) 10 / 878 (1.1 %)

표 77. 국외 지역 수집 참진드기를 이용한 CCHF 바이러스 검사 결과 

표본

번호 
채집 일 동물 종 참진드기 종

발육

단계

성

별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

유전자 서열 

크기 (bp)

IN11T1

2023.02.21 소 Haemaphysalis bispinosa 성충

♀ X

Harjobinangun, 

Sleman
목장 260

IN11T2 ♀ O

IN11T7 ♀ X

IN11T8 ♀ X

IN11T15 ♂ X

IN11T16 ♂ X

IN12T1 ♀ O

IN12T3 ♀ O

IN12T4 ♀ O

IN12T7 ♀ O

표 78. CCHFV 양성이 검출된 국외에서 채집된 참진드기 동정 정보

 ♀, 암컷; ♂, 수컷.

  PCR 산물으로 전기영동 진행했을 때, 한천배지의 목표 위치 260 bp에서 CCHF 바이러스 양성 

밴드가 검출된 샘플에 대해 유전자 분석을 실시하였고, 분석된 병원체의 유전자 서열은 다음과 같

다. 증폭한 병원체의 유전자 서열분석 결과, 1개의 CCHF 바이러스 유전자(IN11T2)를 제외한 나

머지 양성(9개) 바이러스의 유전자 서열이 모두 동일한 서열임이 확인되었다. 따라서, IN11T2의 

유전자 서열 및 동일한 양성 9개에 대해서는 1개의 대표서열(IN11T1)만 제시하였다.  

• IN11T2(260bp)

>GAATGTGCATGGGTTAGCTCTACTGGCATTGTGAAGAAGGGGCTTGAGTGGTTCGAGAAGAA
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TTCAGGAACCATCAAATCTTGGGATGAGAACTATGCTGAGCTGAAGGTTGATGTTCCCAAAATA

GAACAACTTGCCAATTACCAACAGGCTGCTCTCAAGTGGAGGAAGGACATAGGTTTCCGTGTC

AACGCAAACACGGCAGCCTTAAGCAACAAAGTCCTTGCAGAATACAAAGTCCCTGGTGAAATT

GTGATGTC

• IN11T1(260bp)

>GAATGTGCATGGGTTAGCTCTACTGGCATTGTGAAGAAGGGGCTTGAGTGGTTCGAGAAGAA

TTCAGGAACCATCAAATCTTGGGATGAGAACTATGCTGAGCTGAAGGTTGATGTTCCCAAAATA

GAACAACTTGCCAATTACCAACAGGCTGCTCTCAAGTGGAGGAAGGACATAGGTTTCCGTGTC

AACGCAAACACGGCAGCCTTAAGCAACAAAGTCCTTGCAGAATACAAAGTCCCTGGTGAAATT

GTGATGTC

③ RNA 바이러스 양성 검출 시료 유전자의 계통발생학적 분석을 통한 유전자형 파악

병원체 유전자의 계통발생학적 분석을 통해 RNA 바이러스 양성이 검출된 참진드기의 유전

자 형이 어느 군집에 속하는지 조사하였다.

SFTSV 양성이 검출된 2개의 참진드기의 유전자 서열과 NCBI 데이터베이스에 등록된 

SFTSV S segment(346 bp)들을 모아 분석한 결과 DC5T, HS2T1 모두 sub-genotype B-2에 

속하는 것을 확인하였다(그림 156). SFTSV의 sub-genotype B-2는 한국, 중국, 대만, 일본에

서 발견되고 있으며, 사람, 포유류(개, 고양이), 조류(닭), 참진드기에서 확인되었다. 특히, 

SFTSV 양성이 검출된 참진드기 중 1개(DC5T)는 한국의 사람 혈청에서 검출된 SFTSV 서열

(MG737242, MG737233) 및 한국의 개에게서 검출된 SFTSV 서열(OK423754)과 100% 일치

하는 것으로 나타났으며, 1개(HS2T1)는 한국의 닭에게서 검출된 SFTSV 서열(MZ593714)과 

99.71% 일치하는 것으로  나타났다.

Langya 바이러스(LV) 양성이 검출된 1개의 참진드기의 강원도 지역에서 고라니로부터 흡혈

한 참진드기에서 검출이되었으며, 유전자 염기서열과 NCBI 데이터베이스에 등록된 LV L 

segment(511 bp)들을 모아 분석한 결과, 중국의 야생 설치류(Crocidura shantungensis, 

Myodes rutilus, Crocidura lasiura) 및 사람으로부터 검출된 LV 바이러스와 유사한 것으로 나

타났다. 특히 사람 혈청에서 분리된 LV의 유전자 염기서열(OM069568) 및 중국의 쥐에서 분리

된 LV 유전자 염기서열(OM069592)과 99.80% 일치하는 것을 확인하였다(그림157).

CCHFV 양성이 검출된 10개의 참진드기 유전자 서열과 NCBI 데이터베이스에 등록된 

CCHFV L segment(260bp)들을 모아 분석한 결과, 터키의 사람 혈청에서 검출된 CCHF 바이

러스의 유전자 서열(FJ601866, OQ454744, OQ954470, KF705534, MF51216, HQ833035)과 

100% 일치하였으며, 이란의 사람혈청에서 분리된 CCHF 바이러스의 유전자 서열(kj027522), 

코소보의 사람혈청에서 분리된 CCHF 바이러스의 유전자 서열(KC477785)과도 100% 일치하

였다.유전자형은 Genotype 5(europe1)로 확인되었다(그림 158).
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 가) SFTSV 

그림 156. 대청도에 머물던 촉새와 흑산도에 머물던 힝둥새에서 채집한

참진드기에서 SFTSV가 검출된 시료의 계통발생학적 분석 결과. ROK, 

Republic of Korea; , 대청도에서 채집된 참진드기; , 흑산도에

서 채집된 참진드기.
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  나) LV

그림 157. 강원야생동물센터에서 구조된 고라니에서 채집한 참진드기에서 LV가 

검출된 시료의 계통발생학적 분석 결과. KWD, korean water deer; ROK, Republic 

of Korea; , 강원도에서 채집된 참진드기.
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다) CCHFV 

그림 158. 인도네시아 목장에서 사육중인 소에서 채집한 참진드기에서 CCHFV가 검출된 시

료의 계통발생학적 분석 결과. DRC, Democratic Republic of the Congo(콩고민주공화국); 

, 인도네시아에서 채집된 참진드기.
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○ 국내에서 채집한 참진드기로부터 DNA 병원체 검출

  국내에서 채집된 참진드기로부터 DNA 병원체를 검출하기 위한 PCR 분석 결과이다. 국내지

역에서 협조된 야생동물센터로부터 공유받은 참진드기와 섬에서 직접 채집한 참진드기에 대한 

DNA PCR 결과는 표 79와 같다. 국내에서 수집된 참진드기 274마리를 이용하여 9가지 DNA 

병원체에 대해 각 274건씩, 총 2,499건의 DNA PCR 검사를 진행하였다. 46개의 Anaplasma 

(A.) phagocytophilum 양성(46/274, 16.8%), 14개의 A. bovis 양성(14/274, 5.1%),  5개의 

Ehrlichia (E.) chaffeensis 양성(2/274, 0.7%), 1개의 E. canis 양성(1/274, 0.4%), 8개의 

Borrelia spp. 양성(8/274, 2.9%), 52개의 Rickettsia spp. 양성(52/274, 19.0%), 18개의 

Bartonella spp. 양성(18/274, 6.6%)이 검출되었다. Babesia gibsoni 와 Theileria spp. 에서

는 양성이 검출되지 않았다. 

○ 국외에서 채집한 참진드기로부터 DNA 병원체 검출

  국외에서 채집된 참진드기로부터 DNA 병원체를 검출하기 위한 PCR 분석 결과이다. 국외에

서 채집한 참진드기 602마리에 대한 DNA PCR 결과는 표 80과 같다. 국외에서 수집된 참진

드기를 이용하여 9가지 DNA 병원체에 대해 각 602건씩, 총 5,418건의 DNA PCR 검사를 진

행하였다. 19개의 Anaplasma (A.) phagocytophilum 양성(18/602, 3.0%), 2개의 A. bovis 

양성(2/602, 0.3%),  8개의 Ehrlichia (E.) chaffeensis 양성(8/602, 1.3%), 7개의 E. canis 

양성(7/602, 1.2%), 25개의 Borrelia spp. 양성(25/602, 4.2%), 41개의 Rickettsia spp. 양성

(41/602, 6.8%), 16개의 Bartonella spp. 양성(16/602, 2.7%)이 검출되었다. Babesia 

gibsoni 와 Theileria spp. 에서는 양성이 검출되지 않았다.
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수집 지역
5개 야생동물 센터로부터 수집된 참진드기 국내 섬에서 직접 채집한 참진드기

강원 경기북부 경기 울산 충북 대청도 제주 흑산도 화성

병원체 검사수 양성수
양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)

RNA

A. 
phagocytophilum

56 5 8.9 25 1 4.0 50 14 28.0 54 12 22.2 50 13 26.0 22 1 4.5 0 0 0.0 15 0 0.0 2 0 0.0

A. bovis 56 1 1.8 25 1 4.0 50 4 8.0 54 5 9.3 50 3 6.0 22 0 0.0 0 0 0.0 15 0 0.0 2 0 0.0

E. chaffeensis 56 0 0.0 25 0 0.0 50 0 0.0 54 0 0.0 50 2 4.0 22 0 0.0 0 0 0.0 15 0 0.0 2 0 0.0

E. canis 56 0 0.0 25 0 0.0 50 0 0.0 54 1 1.9 50 0 0.0 22 0 0.0 0 0 0.0 15 0 0.0 2 0 0.0

B. gibsoni 56 0 0.0 25 0 0.0 50 0 0.0 54 0 0.0 50 0 0.0 22 0 0.0 0 0 0.0 15 0 0.0 2 0 0.0

Borrelia spp. 56 0 0.0 25 0 0.0 50 2 4.0 54 3 5.6 50 2 4.0 22 0 0.0 0 0 0.0 15 1 6.7 2 0 0.0

Rickettsia spp. 56 13 23.2 25 6 24.0 50 4 8.0 54 18 33.3 50 6 12.0 22 2 9.1 0 0 0.0 15 3 20.0 2 0 0.0

Bartonella spp. 56 5 8.9 25 0 0.0 50 0 0.0 54 2 3.7 50 8 16.0 22 3 13.6 0 0 0.0 15 0 0.0 2 0 0.0

Theileria spp. 56 0 0.0 25 0 0.0 50 0 0.0 54 0 0.0 50 0 0.0 22 0 0.0 0 0 0.0 15 0 0.0 2 0 0.0

표 79. 국내에서 수집된 참진드기를 이용한 DNA 병원체 검출을 위한 지역별 PCR 결과

수집지역 태국 필리핀
베트남

일본 몽골 인도네시아 파키스탄 대만 홍콩
하노이 호치민

병원체 검사수양성수
양성률

(%)
검사수양성수

양성률

(%)
검사수양성수

양성률

(%)
검사수양성수

양성률

(%)
검사수양성수

양성률

(%)
검사수양성수

양성률

(%)
검사수양성수

양성률

(%)
검사수양성수

양성률

(%)
검사수양성수

양성률

(%)
검사수양성수

양성률

(%)

RNA

A. 
phagocytophilum

55 2 3.6 113 2 1.8 49 3 6.1 69 2 2.9 36 0 0.0 22 0 0.0 94 1 1.1 91 8 8.8 72 0 0.0 1 0 0.0

A. bovis 55 0 0.0 113 0 0.0 49 0 0.0 69 1 1.4 36 0 0.0 22 0 0.0 94 1 1.1 91 0 0.0 72 0 0.0 1 0 0.0

E. chaffeensis 55 0 0.0 113 0 0.0 49 0 0.0 69 0 0.0 36 0 0.0 22 0 0.0 94 0 0.0 91 8 8.8 72 0 0.0 1 0 0.0

E. canis 55 3 5.5 113 1 0.9 49 3 6.1 69 0 0.0 36 0 0.0 22 0 0.0 94 0 0.0 91 0 0.0 72 0 0.0 1 0 0.0

B. gibsoni 55 0 0.0 113 0 0.0 49 0 0.0 69 0 0.0 36 0 0.0 22 0 0.0 94 0 0.0 91 0 0.0 72 0 0.0 1 0 0.0

Borrelia spp. 55 0 0.0 113 5 4.4 49 0 0.0 69 1 1.4 36 4 11.1 22 0 0.0 94 13 13.8 91 2 2.2 72 0 0.0 1 0 0.0

Rickettsia spp. 55 0 0.0 113 0 0.0 49 1 2.0 69 0 0.0 36 10 27.8 22 11 50.0 94 4 4.3 91 0 0.0 72 15 20.8 1 0 0.0

Bartonella spp. 55 1 1.8 113 2 1.8 49 4 8.2 69 2 2.9 36 0 0.0 22 0 0.0 94 7 7.4 91 0 0.0 72 0 0.0 1 0 0.0

Theileria spp. 55 0 0.0 113 0 0.0 49 0 0.0 69 0 0.0 36 0 0.0 22 0 0.0 94 0 0.0 91 0 0.0 72 0 0.0 1 0 0.0

표 80. 국외에서 수집된 참진드기를 이용한 DNA 병원체 검출을 위한 지역별 PCR 결과
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○ DNA 병원체 양성 검출 참진드기 분석

① 국내 DNA 병원체 양성이 검출된 참진드기 시료 정보 및 병원체 유전자 분석 결과

가) Anaplasma phagocytophilum

  국내 지역에서 채집한 참진드기에 대해 PCR을 이용하여 Anaplasma (A.) phagocytophilum 

병원체 검사를 진행한 결과이다(표 81). 국내 274마리 참진드기에 대해 46마리의 참진드기에

서 Anaplasma phagocytophilum 양성이 검출되었다. 주로, 숙주동물에서 채집된 종 중 흡혈 

충에서 우세하게 검출되었으며, 양성이 검출된 참진드기의 동정정보는 다음과 같다(표 82).

병원체 양성수 / 검사수 (양성률, %)

A. phagocytophilum 46 / 274 (16.8 %)

표 81. 국내 지역 수집 참진드기를 이용한 A. phagocytophilum 검사 결과

  

표본

번호 
채집 일

동물 

종
참진드기 종

발육

단계
성별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

GW14T2 2022.07.07. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 강원 춘천시 불명

GW14T4 2022.07.07. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 강원 춘천시 불명

GW16T8 2022.07.11. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 강원 춘천시 농지

GW25T2 2022.07.19. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 강원 강릉시 도로

GW42T4 2022.09.02. 노루 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 강원 화천군 산

GGB9T4 2022.06.24. 고라니 Haemaphysalis spp. 성충 ♀ O 경기도 남양주시 도로변

GG3T14 2022.07.25. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 경기도 안산시 농경지

GG7T1 2023.03.27. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 경기도 화성시 불명

GG7T2 2023.03.27. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 경기도 화성시 산기슭

GG13T3 2023.05.11. 너구리 Haemaphysalis flava 약충 - O 경기도 성남시 들판

GG13T4 2023.05.11. 너구리 Haemaphysalis flava 약충 - O 경기도 성남시 불명

GG16T1 2023.06.05. 꿩 Ixodes nipponensis 약충 - O 경기도 용인시 불명

GG16T4 2023.06.05. 꿩 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 경기도 용인시 산기슭

GG16T5 2023.06.05. 꿩 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 경기도 용인시 산기슭

GG16T6 2023.06.05. 꿩 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 경기도 용인시 산기슭

GG16T7 2023.06.05. 꿩 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 경기도 용인시 산기슭

GG16T8 2023.06.05. 꿩 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 경기도 용인시 산기슭

GG18T1 2023.06.11. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ X 경기도 용인시 산기슭

GG18T2 2023.06.11. 고라니 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 경기도 용인시 산기슭

표 82. A. phagocytophilum 양성이 검출된 국내 채집 참진드기의 동정 정보



213

 -, 미해당; ♀, 암컷; ♂, 수컷.

  PCR 산물으로 전기영동 진행했을 때, 한천배지의 목표 위치에서 A. phagocytophilum 양성 

밴드가 검출된 시료 중 일부를 무작위 선별하여 유전자 분석을 실시하였고, 확인된 병원체의 유

전자 서열은 다음과 같다. 동일한 양성 서열에 대해서는 1개의 대표서열만 제시하였다.

  

• GW14T2(925bp)

>GTCGAACGGATTATTCTTTATAGCTTGCTACGAGGGTAATTAGTGGCAGACGGGTGAGTAAT

GCATAGGAATCTACCTAGTAGTATGGGATAGCCACTAGAAATGGTGGGTAATACTGTATAATCC

GG18T3 2023.06.11. 고라니 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 경기도 용인시 산기슭

US7T2 2022.08.26. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 울주군 논밭

US11T1 2022.09.07. 고라니 Haemaphysalis longicornis 약충 - X 울산광역시 울주군 저수지

US12T3 2022.09.18. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 울주군 산기슭

US21T2 2022.10.26. 노루 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 울주군 산기슭

US46T 2023.03.26. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 울산광역시 중구 산기슭

US56T2 2023.04.26. 노루 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 울주군 도로변

US57T1 2023.04.26. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 남구 산책길

US58T1 2023.05.02. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 울주군 주택가

US63T 2023.05.09. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 중구 농경지

US80T1 2023.06.05. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 울주군 산기슭

US81T1 2023.06.07. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 북구 산기슭

US84T 2023.06.19. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ X 울산광역시 남구 숲

CB1T4 2022.10.29. 고라니 Amblyomma tesudinarium 성충 ♀ O 충청북도 영동군 농지

CB1T5 2022.10.29. 고라니 Amblyomma tesudinarium 성충 ♀ O 충청북도 영동군 농지

CB5T4 2022.10.27. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 충청북도 청주시 농지

CB5T5 2022.10.27. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 충청북도 청주시 농지

CB24T9 2022.11.24. 너구리 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 충청북도 청주시 주택가

CB52T2 2023.03.31. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 충청북도 청주시 도로

CB59T1 2023.04.18. 고라니 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 충청북도 음성군 산

CB61T4 2023.04.30. 고라니 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 충청북도 청주시 농지

CB92T3 2023.05.02. 노루 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 충청북도 영동군 농지

CB96T1 2023.06.06. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 충청북도 청주시 도로

CB97T1 2023.06.06. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 충청북도 청주시 도로

CB99T1 2023.04.25. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 충청북도 청주시 도로

CB99T2 2023.04.25. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 충청북도 청주시 도로

DC30T 2023.05.09. 촉새 Haemaphysalis flava 약충 - O 대청도 초지
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CTGCGGGGGAAAGATTTATCGCTATTAGATGAGCCTATGTTAGATTAGCTAGTTGGTAGGGTAA

TGGCCTACCAAGGCAGTGATCTATAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACACTGGAACTGA

GATACGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCCT

GATCCAGCTATGCCGCGTGAGTGAGGAAGGCCTTAGGGTTGTAAAACTCTTTCAGTAGGGAAG

ATAATGACGGTACCTACAGAAGAAGTCCCGGCAAACTCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACG

GAGGGGGCAAGCGTTGTTCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCATGTAGGCGGTTCGGTAAGTT

AAAGGTGAAATGCCAGGGCTTAACCCTGGAGCTGCTTTTAATACTGCCAGACTAGAGACCGG

GAGAGGATAGCGGAATTCCTAGTGTAGAGGTGAAATTCGTAGATATTAGGAGGAACACCAGTG

GCGAAGGCGGCTATCTGGTCCGGTACTGACGCTGAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAG

GATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGATGAGTGCTGAATGTGGGGGTATTTTATCTC

TGTGTTGAAGCTAACGCGTTAAGCACTCCGCCTGGGGACTACGGTCGCAAGACTAAAACTCAA

AGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGCAACGCGAAA

AACCTTACCACTCCTTGACATGGAGATTAGATCCTTCTTAACGGAAGGG

• GW14T4(925bp)

>GTCGAACGGATTATTCTTTATAGCTTGCTACGAGGGTAATTAGTGGCAGACGGGTGAGTAAT

GCATAGGAATCTACCTAGTAGTATGGGATAGCCACTAGAAATGGTGGGTAATACTGTATAATCC

CTGCGGGGGAAAGATTTATCGCTATTAGATGAGCCTATGTTAGATTAGCTAGTTGGTAGGGTAA

TGGCCTACCAAGGCAGTGATCTATAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACACTGGAACTGA

GATACGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCCT

GATCCAGCTATGCCGCGTGAGTGAGGAAGGCCTTAGGGTTGTAAAACTCTTTCAGTAGGGAAG

ATAATGACGGTACCTACAGAAGAAGTCCCGGCAAACTCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACG

GAGGGGGCAAGCGTTGTTCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCATGTAGGCGGTTCGGTAAGTT

AAAGGTGAAATGCCAGGGCTTAACCCTGGAGCTGCTTTTAATACTGCCAGACTAGAGACCGG

GAGAGGATAGCGGAATTCCTAGTGTAGAGGTGAAATTCGTAGATATTAGGAGGAACACCAGTG

GCGAAGGCGGCTATCTGGTCCGGTACTGACGCTGAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAG

GATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGATGAGTGCTGAATGTGGGGATATTTTATCTC

TGTGTTGAAGCTAACGCGTTAAGCACTCCGCCTGGGGACTACGGTCGCAAGACTAAAACTCAA

AGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGCAACGCGAAA

AACCTTACCACTCCTTGACATGGAGATTAGATCCTTCTTAACGGAAGGG

• CB5T(925bp)

>GTCGAACGGATTATTCTTTATAGCTTGCTACGAGGGTAATTAGTGGCAGACGGGTGAGTAAC

GCATAGGAATCTACCTAGTAGTATGGGATAGCCACTAGAAATGGTGGGTAATACTGTATAATCC

CTGCGGGGGAAAGATTTATCGCTATTAGATGAGCCTATGTTAGATTAGCTAGTTGGTAGGGTAA

TGGCCTACCAAGGCAGTGATCTATAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACACTGGAACTGA

GATACGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCCT

GATCCAGCTATGCCGCGTGAGTGAGGAAGGCCTTAGGGTTGTAAAACTCTTTCAGTAGGGAAG

ATAATGACGGTACCTACAGAAGAAGTCCCGGCAAACTCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACG

GAGGGGGCAAGCGTTGTTCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCATGTAGGCGGTTCGGTAAGTT

AAAGGTGAAATGCCAGGGCTTAACCCTGGAGCTGCTTTTAATACTGCCAGACTAGAGACCGG
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GAGAGGATAGCGGAATTCCTAGTGTAGAGGTGAAATTCGTAGATATTAGGAGGAACACCAGTG

GCGAAGGCGGCTATCTGGTCCGGTACTGACGCTGAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAG

GATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGATGAGTGCTGAATGTGGGGATATTTTATCTC

TGTGTTGAAGCTAACGCGTTAAGCACTCCGCCTGGGGACTACGGTCGCAAGACTAAAACTCAA

AGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGCAACGCGAAA

AACCTTACCACTCCTTGACATGGAGATTAGATCCTTCTTAACGGAAGGG

• CB96T1(925bp)

>GTCGAACGGATTATTCTTTATAGCTTGCTATGAGGGTAATTAGTGGCAGACGGGTGAGTAATG

CATAGGAATCTACCTAGTAGTATGGGATAGCCACTAGAAATGGTGGGTAATACTGTATAATCCC

TGCGGGGGAAAGATTTATCGCTATTAGATGAGCCTATGTTAGATTAGCTAGTTGGTAGGGTAAT

GGCCTACCAAGGCAGTGATCTATAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACACTGGAACTGAG

ATACGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCCTG

ATCCAGCTATGCCGCGTGAGTGAGGAAGGCCTTAGGGTTGTAAAACTCTTTCAGTAGGGAAGA

TAATGACGGTACCTACAGAAGAAGTCCCGGCAAACTCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGG

AGGGGGCAAGCGTTGTTCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCATGTAGGCGGTTCGGTAAGTTA

AAGGTGAAATGCCAGGGCTTAACCCTGGAGCTGCTTTTAATACTGCCAGACTAGAGACCGGG

AGAGGATAGCGGAATTCCTAGTGTAGAGGTGAAATTCGTAGATATTAGGAGGAACACCAGTGG

CGAAGGCGGCTATCTGGTCCGGTACTGACGCTGAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGG

ATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGATGAGTGCTGAATGTGGGGATATTTTATCTCT

GTGTTGAAGCTAACGCGTTAAGCACTCCGCCTGGGGACTACGGTCGCAAGACTAAAACTCAA

AGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGCAACGCGAAA

AACCTTACCACTCCTTGACATGGAGATTAGATCCTTCTTAACGGAAGGG

• GG3T14(925bp)

>GTCGAACGGATTATTCTTTATAGCTTGCTATGGGGACAATTAGTGGCAGACGGGTGAGTAAT

GCATAGGAATCTACCTAGTAGTATAGGATAGCCACTAGAAATGGTGGGTAATACTGTATAATCC

CTGCGGGGGAAAGATTTATCGCTACAAGATGAGCCTATGTTAGATTAGCTAGTTGGTAGGGTA

ATGGCCTACCAAGGCAGTGATCTATAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACACTGGAACTG

AGACACGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGC

CTGATCCAGCTATGCCGCGTGAGTGAGGAAGGCCTTAGGGTTGTAAAACTCTTTCAGTAGGGA

AGATAATGACGGTACCTACAGAAGAAGTCCCGGCAAACTCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATA

CGGAGGGGGCAAGCGTTGTTCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCATGTAGGCGGTTCGGTAAG

TTAAAGGTGAAATGCCAGGGCTTAACCCTGGAGCTGCTTTTAATACTGCCAGACTAGAGACCG

GGAGAGGATAGCGGAATTCCTAGTGTAGAGGTGAAATTCGTAGATATTAGGAGGAACACCAGT

GGCGAAGGCGGCTATCTGGTCCGGTACTGACGCTGAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACA

GGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGATGAGTGCTGAATGTGGGGATATTTTATCT

CTGTGTTGAAGCTAACGCGTTAAGCACTCCGCCTGGGGACTACGGTCGCAAGACTAAAACTC

AAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGCAACGCGA

AAAACCTTACCACTCCTTGACATGGAGATTAGATCCTTCTTAACGGAAGGG
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• US46T(925bp)

>GTCGAACGGATTATTCTTTATAGCTTGCTATGGAGGATAATTAGTGGCAGACGGGTGAGTAAT

GCATAGGAATCTACCTAGTAGTATGGGATAGCCACTAGAAATGGTGGGTAATACTGTATAATCC

CTGCGGGGGAAAGATTTATCGCTATTAGATGAGCCTATGTTAGATTAGCTAGTTGGTAGGGTAA

AGGCCTACCAAGGCGATGATCTATAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACACTGGAACTGA

GATACGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCC

GATCCAGCTATGCCGCGTGAGTGAGGAAGGCCTTAGGGTTGTAAAACTCTTTCAGTAGGGAAG

ATAATGACGGTACCTACAGAAGAAGTCCCGGCAAACTCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACG

GAGGGGGCAAGCGTTGTTCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCATGTAGGCGGTTCGGTAAGTT

AAAGGTGAAATGCCAGGGCTTAACCCTGGAGCTGCTTTTAATACTGCCAGACTAGAGTCCGGG

AGAGGATAGCGGAATTCCTAGTGTAGAGGTGAAATTCGTAGATATTAGGAGGAACACCAGTGG

CGAAGGCGGCTATCTGGTCCGGTACTGACGCTGAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGG

ATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGATGAGTGCTGAATGTGGGGATTTTTTATCTCT

GTGTTGTAGCTAACGCGTTAAGCACTCCGCCTGGGGACTACGGTCGCAAGACTAAAACTCAAA

GGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGCAACGCGAAAA

ACCTTACCACTCCTTGACATGGAGATTAGATCCTTCTtAACGGAAGGG

  Anaplasma phagocytopilum 양성이 검출된 참진드기 중 1마리는 유전자 분석을 통해 

Anaplasma capra임이 확인되었다. 이 참진드기는 2022년 07월 28일 강원도 강릉시에 서식

하던 고라니에게서 채집된 흡혈한 암컷 성충 Haemaphysalis longicornis 로 동정되었다(표 83).

표본

번호 
채집 일 동물 종 참진드기 종

발육

단계
성별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

GW25T2 2022.07.28. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 강원도 강릉시 도로

표 83. Anaplasma capra 양성이 검출된 국내 채집 참진드기의 동정 정보

 

♀, 암컷.

• GW25T2(924bp)

>GTCGAACGGATTATTCTTTATAGCTTGCTACGGATTTGGTTAGTGGCAGACGGGTGAGTAATGCATA

GGAATCTACCTAGTAGTATGGGATAGCCACTGGAAATGGTGGGTAATACCGTATAATCCCCGCGGG

GGAAAGATTTATCGCTATTAGATGAGCCTATGTCGGATTAGCTAGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCA

AGGCAGTGATCTGTAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACACTGGAACTGAGACACGGTCCAGAC

TCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCCTGATCCAGCTATGCCGCGT

GAGTGAGGAAGGCCTTAGGGTTGTAAAACTCTTTCAGTAGGGAAGATAATGACGGTACCTACAGAAG

AAGTCCCGGCAAACTCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGGAGGGGGCAAGCGTTGTTCGGAATT

ATTGGGCGTAAAGGGCATGTAGGCGGTTTGGTAAGTTAAAGGTGAAATACCAGGGCTTAACCCTGGG

GCTGCTTTTAATACTGCAGGACTAGAGTCCGGAAGAGGATAGCGGAATTCCTAGTGTAGAGGTGAAA

TTCGTAGATATTAGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTGTCTGGTCCGGTACTGACGCTGAGGT

GCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGATGAGTGCTG

AATGTGGGGGCTTTTGCCTCTGTGTTGTAGCTAACGCGTTAAGCACTCCGCCTGGGGACTACGGTCG

CAAGACTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGA
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TGCAACGCGAAAAACCTTACCACTTCTTGACATGGAGATTAGATCCTTCTTAACGGAAGGG

나) Anaplasma bovis

  국내 지역에서 채집한 참진드기에 대해 PCR을 이용하여 Anaplasma (A.) bovis 병원체 검

사를 진행한 결과이다(표 84). 국내 274마리 참진드기에 대해 14마리의 참진드기에서 

Anaplasma bovis 양성이 검출되었다. 주로, 숙주동물에서 채집된 Haemaphysalis longicornis종 

중 흡혈한 성충 암컷 에서 우세하게 검출되었으며, 양성이 검출된 참진드기의 동정정보는 다

음과 같다(표 85).

병원체 양성수 / 검사수 (양성률 %)

A. bovis 14 / 274 (5.1 %)

표 84. 국내 지역 수집 참진드기를 이용한 A. bovis  검사 결과

  

표본

번호 
채집 일

동물 

종
참진드기 종

발육

단계
성별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

GW14T2 2022.07.07. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 강원 춘천시 불명

GGB12T7 2022.07.15. 노루 Haemaphysalis spp. 성충 ♀ O 경기도 남양주시 숲 근처

GG3T14 2022.07.25. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 경기도 안산시 농경지

GG16T7 2023.06.05. 꿩 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 경기도 용인시 산기슭

GG16T8 2023.06.05. 꿩 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 경기도 용인시 산기슭

GG18T1 2023.06.11. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ X 경기도 용인시 산기슭

US11T1 2022.09.07. 고라니 Haemaphysalis longicornis 약충 - X 울산광역시 울주군 저수지

US12T3 2022.09.18. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 울주군 산기슭

US21T2 2022.10.26. 노루 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 울주군 산기슭

US80T1 2023.06.05. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 울주군 산기슭

US81T1 2023.06.07. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 북구 산기슭

CB96T1 2023.06.06. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 충청북도 청주시 도로

CB97T1 2023.06.06. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 충청북도 청주시 도로

CB99T2 2023.04.25. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 충청북도 청주시 도로

표 85. A. bovis 양성이 검출된 국내 채집 참진드기의 동정 정보

 -, 미해당; ♀, 암컷.

  PCR 산물으로 전기영동 진행했을 때, 한천배지의 목표 위치에서 A. bovis 양성 밴드가 검출

된 시료 중 일부를 무작위 선별하여 유전자 분석을 실시하였고, 확인된 병원체의 유전자 서열은 

다음과 같다. 분석한 유전자 서열이 모두 동일하여 1개의 대표서열만 제시하였다.  
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• GW14T2(547bp)

>TAGCTTGCTATGGGGACAATTAGTGGCAGACGGGTGAGTAATGCATAGGAATCTACCTAGTG

TATAGGATAGCCACTAGAAGTGGTGGGTAATACTGTATAATCCCTGCGGGGGAAAGATTTATC

GCTACATGATGAGCCTATGTTAGATTAGCTAGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCAGTGA

TCTATAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACACTGGAACTGAGACACGGTCCAGACTCCTA

CGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCCTGATCCAGCTATGCCGCGT

GAGTGAGGAAGGCCTTAGGGTTGTAAAACTCTTTCAGTGGGGAAGATAATGACGGTACCCACA

GAAGAAGTCCCGGCAAACTCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGGAGGGGGCAAGCGTTGT

TCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCATGTAGGTGGTTTGGTAAGTTAAAGGTGAAATGCCAGGG

CTTAACCCTGGAGCTGCTTTTAATACTGCCAGACTGGAGTCCGGGAGA

다) E. chaffeensis

  국내 지역에서 채집한 참진드기에 대해 PCR을 이용하여 Ehrlichia (E.) chaffeensis 병원체 

검사를 진행한 결과이다(표 86). 국내 274마리 참진드기에 대해 2마리의 참진드기에서 E. 

chaffeensis 양성이 검출되었다. 양성이 검출된 참진드기의 동정정보는 다음과 같다(표 87).

병원체 양성수 / 검사수 (양성률, %)

E. chaffeensis 2 / 274 (0.7 %)

표 86. 국내 지역 수집 참진드기를 이용한 E. chaffeensis  검사 결과

표본

번호 
채집 일 동물 종 참진드기 종

발육

단계
성별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

CB1T5 2022.10.29. 고라니 Amblyomma tesudinarium 성충 ♀ O 충청북도 영동군 농지

CB5T5 2022.10.27. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 충청북도 청주시 농지

표 87. E. chaffeensis 양성이 검출된 국내 채집 참진드기의 동정 정보

 ♀, 암컷.

라) E. canis

  국내 지역에서 채집한 참진드기에 대해 PCR을 이용하여 E. canis 병원체 검사를 진행한 결

과이다(표 88). 국내 274마리 참진드기에 대해 1마리의 참진드기에서 E. canis 양성이 검출되

었다. 양성이 검출된 참진드기의 동정정보는 다음과 같다(표 89).

병원체 양성수 / 검사수 (양성률, %)

E. canis 1 / 274 (0.4 %)

표 88. 국내 지역 수집 참진드기를 이용한 E. canis  검사 결과
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표본

번호 
채집 일 동물 종 참진드기 종

발육

단계
성별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

US80T1 2023.06.05. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 울주군 산기슭

표 89. E. canis 양성이 검출된 국내 채집 참진드기의 동정 정보

 ♀, 암컷.

마) Borrelia spp.

  국내 지역에서 채집한 참진드기에 대해 PCR을 이용하여 Borrelia spp. 병원체 검사를 진행

한 결과이다(표 90). 국내 274마리 참진드기에 대해 8마리의 참진드기에서 Borrelia 양성이 검

출되었다. 양성 검출 참진드기에 대해 유전자 분석을 실시하여 종 범위까지 동정이 된 참진드

기 동정정보는 다음과 같다(표 91). 

병원체 양성수 / 검사수 (양성률, %)

Borrelia spp. 8 / 274 (2.9 %)

표 90. 국내 지역 수집 참진드기를 이용한 Borrelia 병원체 검사 결과
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병원체
표본

번호 
채집 일 동물 종 참진드기 종

발육

단계

성

별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

Borrelia theileri

GG15T2 2023.05.25. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 경기도 성남시 산기슭

US83T 2023.06.30. 너구리 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 남구 인가

US84T 2023.06.19.. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ X 울산광역시 남구 숲

Borrelia miyamotoi
GG16T2 2023.06.05. 꿩 Ixodes nipponnensis 약충 - O 경기도 용인시 산기슭

CB53T4 2023.03.09. 고라니 Amblyomma testudinarium 성충 ♀ O 충청북도 청주시 농수로

Borrelia garinii US26T3 2022.11.02. 흰배지빠귀 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 동구 주택가

Borrelia afzelii CB1T5 2022.10.29. 고라니 Amblyomma testudinarium 성충 ♀ O 충청북도 영동군 농지

Borrelia turdi HS5T1 2023.04.19. 흰배지빠귀 Ixodes turdus 약충 - O 흑산도 습지

표 91. Borrelia 양성이 검출된 국내 채집 참진드기의 동정 정보

 -, 미해당; ♀, 암컷.
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  한천배지의 목표 위치 705 bp에서 Borrelia 양성밴드가 검출된 시료 중 일부를 무작위 선별하

여 유전자 분석을 실시하였고, 확인된 병원체의 유전자 서열은 다음과 같다. 동일한 양성 서열에 

대해서는 1개의 대표서열만 제시하였다.

 • US26T3(Borrelia garinii, 705bp)

>GCAGCTAAGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGACACTGCGTGAATGAAGA

AGGTCGAAAGATTGTAAAATTCTTTTATAAATGAGGAATAAGCTTTGTAGGAAATGACAAAGTG

ATGACGTTAATTTATGAATAAGCCCCGGCTAATTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAAG

GGGCGAGCGTTGTTCGGGATTATTGGGCGTAAAGGGTGAGTAGGCGGATATATAAGTCTATGC

ATAAAATACCACGGCTCAACTGTGGAACTATGTTGGAAACTATATGTCTAGAGTCTGATAGAGG

AAGTTAGAATTTCTGGTGTAAGGGTGGAATCTGTTGATATCAGAAAGAATACCGGAGGCGAAG

GCGAACTTCTGGGTCAAGACTGACGCTGAGTCACGAAAGCGTAGGGAGCAAACAGGATTAGA

TACCCTGGTAGTCTACGCTGTAAACGATGCACACTTGGTGTTAACTAAAAGTTAGTACCGAAG

CTAACGTGTTAAGTGTGCCGCCTGGGGAGTATGCTCGCAAGAGTGAAACTCAAAGGAATTGAC

GGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGATACGCGAGGAACCTTACCA

GGGCTTGACATATATAGGATATAGTTAGAGATAATTATTCCCCGTTTGGGGTCTATATACAGGT

GCTGCATGGTTG

• US84T(Borrelia theieri, 705bp)

>GCAGCTAAGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGACACCGCGTGAACGAAG

AAGGTCGAAAGATTGTAAAGTTCTTTTATAAATGAGGAATAAGCTTTGTAGGAAATGACAAAGT

GATGACGTTAGTTTATGAATAAGCCCCGGCTAATTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAA

GGGGCGAGCGTTGTTCGGGATCATTGGGCGTAAAGGGTGAGTAGGCGGATATGTAAGTCTAT

GTGTAAAATACCACAGCTCAACTGTGGAACTATGCTAGAAACTGCATGACTAGAGTCTGATAG

GGGAAGTTAGAATTCCTGGTGTAAGGGTGGAATCTGTTGATATCAGGAAGAATACCAGAGGCG

AAGGCGAACTTCTAGGTCAAGACTGACGCTGAGTCACGAAAGCGTAGGGAGCAAACAGGATT

AGATACCCTGGTAGTCTACGCTGTAAACGATGCACACTTGGTGTTAATCGAAAGATTAGTACC

GAAGCTAACGTGTTAGGTGTGCCGCCTGGGGAGTATGCTCGCAAGAGTGAAACTCAAAGGAA

TTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGATACGCGAGGAACCT

TACCAGGGCTTGACATATACAGGATATAGTTAGAGATAACTACTCCCCGTTTGGGGTCTATATA

CAGGTGCTGCATGGTTG

• GG16T2(Borrelia miyamotoi, 705bp)

>GCAGCTAAGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGACACTGCGTGAACGAAGA

AGGTCGAAAGATTGTAAAGTTCTTTTATAAGTGAGGAATAAGCTTTGTAGGAAATGACAAAGCG

ATGACGTTAATTTATGAATAAGCCCCGGCTAATTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAAG

GGGCGAGCGTTGTTCGGGATCATTGGGCGTAAAGGGTGAGTAGGCGGATATGCAAGTCTATG

TGTAAAATACCACGGCTCAACTGTGGAACTATGCTGGAAACTGCATGACTAGAGTCTGATAGG

GGGAGTTAGAATTCCTGGTGTAAGGGTGGAATCTGTTGATATCAGGAAGAATACCAGAGGCGA

AGGCGAACTTCTAGGTCAAGACTGACGCTGAGTCACGAAAGCGTAGGGAGCAAACAGGATTA

GATACCCTGGTAGTCTACGCTGTAAACGATGCACACTTGGTGTTAATCGAAAGGTTAGTACCG
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AAGCTAACGTGTTAAGTGTGCCGCCTGGGGAGTATGTTCGCAAGAATGAAACTCAAAGGAATT

GACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGATACGCGAGGAACCTTA

CCAGGGCTTGACATATACAGGATATAGTTAGAGATAACTATTCCCCGTTTGGGGTCTATATACA

GGTGCTGCATGGTTG

• HS5T1(Borrelia turdi, 705bp)

>GCAGCTAAGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGACACTGCGTGAATGAAGA

AGGTCGAAAGATTGTAAAATTCTTTTATAAATGAGGAATAAGCTTTGTAGGAAATGACAAGGTG

ATGACGTTAATTTATGAATAAGCCCCGGCTAATTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAAG

GGGCGAGCGTTGTTCGGGATTATTGGGCGTAAAGGGTGAGTAGGCGGATGTATAAGTCTATG

CATAAAATACCACGGCTCAACTGTGGAGCTATGTTGGAAACTATATGTCTAGAGTCTGATAGAG

GAAGTTAGAATTCCTGGTGTAAGGGTGGAATCTGTTGATATCAGGAAGAATACCGGAGGCGAA

GGCGAACTTCTGGGTCAAGACTGACGCTGAGTCACGAAAGCGTAGGGAGCAAACAGGATTAG

ATACCCTGGTAGTCTACGCTGTAAACGATGCACACTTGGTGTTAACTAAAAGTTAGTACCGAAG

CTAACGTGTTAAGTGTGCCGCCTGGGGAGTATGCTCGCAAGAGTGAAACTCAAAGGAATTGAC

GGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGATACGCGAGGAACCTTACCA

GGGCTTGACATATATAGGATATAGTTAGAGATAATTATTCCCCGTTTGGGGCCTATATACAGGT

GCTGCATGGTTG

• GG16T2(Borrelia afzelii, 705bp)

>GCAGCTAAGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGACACTGCGTGAATGAAGAA

GGTCGAAAGATTGTAAAATTCTTTTATAAATGAGGAATAAGCTTTGTAGGAAATGACAAAGCGAT

GACGTTAATTTATGAATAAGCCCCGGCTAATTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAAGGGG

CGAGCGTTGTTCGGGATTATTGGGCGTAAAGGGTGAGTAGGCGGATATATAAGTCTATGCATAA

AATACCACAGCTCAACTGTGGAGCTATGTTGGAAACTATATGTCTAGAGTCTGATAGAGGAAGTT

AGAATTCCTGGTGTAAGGGTGGAATCTGTTGATATCAGGAAGAATACCGGAGGCGAAGGCGAAC

TTCTGGGTCAAGACTGACGCTGAGTCACGAAAGCGTAGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTG

GTAGTCTACGCTGTAAACGATGCACACTTGGTGTTAACTAAAAGTTAGTACCGAAGCTAACGTGT

TAAGTGTGCCGCCTGGGGAGTATGCTCGCAAGAGTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCG

CACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGATACGCGAGGAACCTTACCAGGGCTTGACAT

ATATAGGATATAGTTAGAGATAATTATTCCCCGTTTGGGGTCTATATACAGGTGCTGCATGGTTG
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바) Rickettsia spp.

  국내 지역에서 채집한 참진드기에 대해 PCR을 이용하여 Rickettsia spp. 병원체 검사를 진행한 결과이다(표 92). 국내 274마리 참진드기에 

대해 52마리의 참진드기에서 Rickettsia 병원체 양성이 검출되었다. 양성 검출 참진드기 및 그 중 일부를 무작위 선별하여 유전자 분석을 실시

한 결과 종 범위까지 동정이 된 참진드기 동정정보는 다음과 같다(표 93).

병원체 양성수 / 검사수 (양성률, %)

Rickettsia spp. 52 / 274 (19.0 %)

표 92. 국내 지역 수집 참진드기를 이용한 Rickettsia 병원체 검사 결과

병원체
표본

번호 
채집 일 동물 종 참진드기 종

발육

단계

성

별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

Rickettsia jingxinensis

GW2T3 2022.06.03. 고라니 Haemaphysalis flava 약충 - O 강원도 원주시 주택가

GW2T18 2022.06.03. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ x 강원도 원주시 주택가

US7T2 2022.08.26. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 울주군 논밭

US76T 2023.06.02. 까치 Haemaphysalis flava 약충 - O 울산광역시 북구 아파트

US77T 2023.06.01. 솔부엉이 Haemaphysalis flava 약충 - O 울산광역시 남구 인가

US80T1 2023.06.05. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 언양읍 산기슭

CB60T6 2023.04.05. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 충청북도 청주시 주택가

CB92T1 2023.05.02 노루 Ixodes scapularis 성충 ♀ O 충청북도 영동군 농지

CB93T1 2023.05.13 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♂ x 충청북도 청주시 산 속

CB94T1 2023.05.08. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 충청북도 청주시 도로

Rickettsia monacensis

GG7T1 2023.03.27. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 경기도 화성시 불명

GG10T1 2023.04.05. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 경기도 화성시 산기슭

GG11T1 2023.04.04. 고라니 Ixodes niponnensis 성충 ♀ O 경기도 안성시 산기슭

표 93. Rickettsia 양성이 검출된 국내 채집 참진드기의 동정 정보
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CB25T2 2022.11.24. 고라니 Amblyomma testudinarium 성충 ♂ X 충청북도 청주시 도로

HS8T 2023.05.25. 쇠개개비 Ixodes niponnensis 약충 - O 흑산도 습지

Rickettsia heilongjiangensis
DC26T2 2023.04.28. 되지빠귀 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 대청도 초지

DC30T 2023.04.28. 되지빠귀 Haemaphysalis longicornis 약층 - O 대청도 초지

Rickettsia spp.

GW4T16 2022.06.03. 참매 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ X 강원도 강릉시 주택가

GW16T8 2022.07.11. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 강원도 춘천시 농지

GW19T3 2022.07.14. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 강원도 강릉시 농지

GW20T2 2022.07.14. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 강원도 강릉시 농지

GW21T1 2022.07.14. 너구리 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 강원도 횡성군 농지

GW22T15 2022.07.15. 수리부엉이 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 강원도 동해시 불명

GW22T19 2022.07.15. 수리부엉이 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 강원도 동해시 불명

GW22T20 2022.07.15. 수리부엉이 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 강원도 동해시 불명

GW22T21 2022.07.15. 수리부엉이 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 강원도 동해시 불명

GW22T22 2022.07.15. 수리부엉이 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 강원도 동해시 불명

GW43T17 2022.09.08. 노루 Ixodes spp. 약충 - O 강원도 태백시 산

GGB9T4 2022.06.24 고라니 Haemaphysalis spp. 성충 ♀ O 경기도 남양주시 도로변

GGB11T4 2022.07.15 너구리 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 경기도 연천군 숲

GGB11T9 2022.07.15 너구리 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 경기도 연천군 숲

GGB11T10 2022.07.15 너구리 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 경기도 연천군 숲

GGB11T11 2022.07.15 너구리 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 경기도 연천군 숲

GGB11T14 2022.07.15 너구리 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ X 경기도 연천군 숲

GG16T8 2023.06.05. 꿩 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 경기도 용인시 산기슭

US14T3 2022.09.29. 수리부엉이 Haemaphysalis longicornis 약충 - x 울산광역시 남구 아파트

US29T2 2022.11.15. 너구리 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 북구 산기슭
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 -, 미해당; ♀, 암컷; ♂, 수컷.

US30T2 2022.11.15. 너구리 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 중구 주택가

US46T 2023.03.26. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 울산광역시 중구 산기슭

US54T1 2023.04.07. 너구리 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 북구 인가

US57T1 2023.04.26. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 남구 산책길

US58T1 2023.05.02. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 울주군 주택가

US65T1 2023.05.12. 고라니 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 울산광역시 북구 도로변

US66T 2023.05.19. 너구리 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 울산광역시 중구 인가

US68T 2023.05.25. 집비둘기 Haemaphysalis flava 약충 - O 울산광역시 북구 인가

US70T1 2023.05.31. 고라니 Ixodes nipponensis 성충 ♀ O 울산광역시 울주군 도로변

US78T4 2023.06.03. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ x 울산광역시 온양읍 인가

US79T1 2023.06.03. 노루 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 범서읍 농경지

US81T1 2023.06.07. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 북구 산기슭

CB22T3 2022.11.14. 너구리 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 충청북도 청주시 하천

HS6T 2023.04.20. 흰배지빠귀 Ixodes turdus 약충 - O 흑산도 습지

HS7T 2023.05.02. 흰배멧새 Ixodes turdus 약충 - O 흑산도 습지
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  한천배지의 목표 위치 336 bp에서 Rickettsia 양성밴드가 검출된 시료 중 일부를 무작위 선별

하여 유전자 분석을 실시하였고, 확인된 병원체의 유전자 서열은 다음과 같다. 동일한 양성 서열

에 대해서는 1개의 대표서열만 제시하였다.  

• GW2T3(Rickettsia jingxinensis, 336bp)

>CTAATGAAGCAGTGATAAATATGCTTAAAGAAATCGGTAGTTCTGAGTATATTCCTCGATATAT

AGCTAAAGCTAAGGATAAAAATGATCCATTTAGGTTAATGGGTTTTGGTCATCGTGTATATAAAA

ACTATGACCCGCGTGCCGCAGTACTTAAAGAAACGTGCAAAGAAGTATTAAAGGAACTCGGG

CAGCTAGACAACAATCCGCTCTTACAAATAGCAATAGAACTTGAAGCTATCGCTCTTAAAGATG

AATATTTTATTGAGAGAAAATTATATCCAAATGTTGATTTTTATTCGGGTATTATCTATAAGGCTA

TGGGTATACCGTCGC

• GG7T1(Rickettsia monacensis, 336bp)

>CTAATGAAGCAGTGATAAATATGCTTAAAGAAATCGGTAGTTCTGAGAATATCCCTAAATATAT

AGCTAAAGCTAAGGATAAAAATGATCCGTTTAGGTTAATGGGTTTCGGTCATCGTGTATATAAA

AACTATGACCCGCGTGCCGCAGTACTTAAAGAAACGTGCAAAGAAGTATTAAAGGAACTCGAA

CAGTTAGAAAATAATCCACTTTTACAAATAGCAATAGAACTTGAAGCTATCGCTCTTAAAGATG

AATATTTTATTGAGAGAAAATTATATCCAAATGTTGATTTTTATTCAGGTATTATCTATAAAGCTA

TGGGTATACCGTCGC

• CB25T2(Rickettsia heilongjiangensis, 336bp)

>CTAATGAAGCAGTGATAAATATGCTTAAAGAAATCGGTAGTTCTGAGTATATTCCTAAATATAT

AGCTAAAGCTAAGGATAAAAATGATCCATTTAGGTTAATGGGTTTTGGTCATCGTGTATATAAAA

ACTATGACCCGCGTGCCACAGTACTTAAAGAAACGTGCAAAGAAGTATTAAAGGAACTCGGGC

AGCTAGACAACAATCCGCTCTTACAAATAGCAATAGAACTTGAAGCTATCGCTCTTAAAGATGA

ATATTTTATTGAGAGAAAATTATATCCAAATGTTGATTTTTATTCGGGTATTATCTATAAGGCTAT

GGGTATACCGTCGC
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사) Bartonella spp.

  국내 지역에서 채집한 참진드기에 대해 PCR을 이용하여 Bartonella spp. 병원체 검사를 진

행한 결과이다(표 94). 국내 274마리 참진드기에 대해 18마리의 참진드기에서 Bartonella 병

원체 양성이 검출되었다. 양성 검출 참진드기 및 그 중 일부를 무작위 선별하여 유전자 분석

을 실시한 결과 종 범위까지 동정이 된 참진드기 동정정보는 다음과 같다(표 95). 

병원체 양성수 / 검사수 (양성률, %)

Bartonella spp. 18 / 274 (6.6 %)

표 94. 국내 지역 수집 참진드기를 이용한 Bartonella 병원체 검사 결과
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병원체
표본

번호 
채집 일 동물 종 참진드기 종

발육

단계

성

별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

Bartonella 
schoenbuchensis

CB92T1 2023.05.02. 노루 Ixodes scapularis 성충 ♀ O 충청북도 영동군 농지

CB93T1 2023.05.13. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♂ x 충청북도 청주시 산 속

CB96T1 2023.06.06. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 충청북도 청주시 도로

CB99T1 2023.04.25. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 충청북도 청주시 도로

DC18T 2023.04.16. 쇠붉은뺨멧새 Haemaphysalis concinna 약충 - O 대청도 초지

DC21T 2023.04.18. 흰배지빠귀 Haemaphysalis concinna 약충 - O 대청도 초지

DC22T1 2023.04.19. 되지빠귀 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 대청도 초지

US56T2 2023.04.26. 노루 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 울주군 도로변

Bartonella spp.

GW10T10 2022.07.01. 노루 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 강원도 강릉시 주택가

GW40T22 2022.08.18. 노루 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 강원도 평창군 불명

GW42T4 2022.09.02. 노루 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 강원도 화천군 산

GW43T17 2022.09.08. 노루 Ixodes spp. 약충 - O 강원도 태백시 산

GW44T3 2022.09.13. 노루 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 강원도 철원군 산

CB56T10 2023.04.10. 노루 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 충청북도 청주시 도로

CB60T6 2023.04.05. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 충청북도 청주시 주택가

CB92T3 2023.05.02. 노루 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 충청북도 영동군 농지

CB99T2 2023.04.25. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 충청북도 청주시 도로

US21T2 2022.10.26. 노루 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울산광역시 울주군 산기슭

표 95. Bartonella 양성이 검출된 국내 채집 참진드기의 동정 정보

 -, 미해당; ♀, 암컷; ♂, 수컷.
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한천배지의 목표 위치 365 bp에서 Bartonella 양성밴드가 검출된 시료 중 일부를 무작위 선

별하여 유전자 분석을 실시하였고, 확인된 병원체의 유전자 서열은 다음과 같다. 동일한 양성 서

열에 대해서는 1개의 대표서열만 제시하였다.

• CB92T1(Bartonella schoenbuchensis, 365bp)

>CCGGAGGGCTTGTAGCTCAGTTGGTTAGAGCGCGCGCTTGATAAGCGTGAGGTCGGAGGTT

CAAGTCCTCCCAGGCCCACCATTTATGATTGCTGATAAGTTTGCTGATAAGTTTTTTGTGAATGT

TTTGATGGTCTTTTATCTTACGATCTTTCACTTTTATGTTGCAATCTTTCAAAAGTATTTGAACTG

TTTTAGGGGCCGTAGCTCAGCTGGGAGAGCACCTGCTTTGCAAGCAGGGGGTCGTCGGTTCG

ATCCCGTCCGGCTCCACCATCTTTGGTTATCATCATCGTTAAAGAACAATGTTTGCAATAGATC

TACAGATCTTAAGTCTATCATCTATTGCCTGTTCTATTGAAATTGTG

② 국외 DNA 병원체 양성이 검출된 참진드기 시료 정보 및 병원체 유전자 분석 결과

가) Anaplasma phagocytophilum

  국외 지역에서 채집한 참진드기에 대해 PCR을 이용하여 Anaplasma (A.) phagocytophilum 

병원체 검사를 진행한 결과이다(표 96). 국외 602마리 참진드기에 대해 18마리의 참진드기에

서 Anaplasma phagocytophilum 양성이 검출되었다. 주로, 숙주동물에서 채집된 종 중 흡혈 

충에서 우세하게 검출되었으며, 양성이 검출된 참진드기의 동정정보는 다음과 같다(표 97).

병원체 양성수 / 검사수 (양성률, %)

A. phagocytophilum 18 / 602 (3.0 %)

표 96. 국외 지역 수집 참진드기를 이용한 A. phagocytophilum 검사 결과

표본

번호 
채집 일

동물 

종
참진드기 종

발육

단계
성별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

TH63T11 2022.08.10. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 태국 목장

TH66T 2022.08.10. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 태국 목장

PH14T6 2022.12.05. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♂ X 필리핀 목장

PH14T9 2022.12.05. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ X 필리핀 목장

VN5T4 2022.12.18. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 베트남 하노이 소 목장

VN7T2 2022.12.18. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 베트남 하노이 소 목장

VN19T2 2022.12.18. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 베트남 하노이 소 목장

VC5T2 2023.07.21. 염소 Haemaphysalis bispinosa 약충 - O 베트남 호치민 염소 목장

VC5T4 2023.07.21. 염소 Haemaphysalis bispinosa 약충 - O 베트남 호치민 염소 목장

IN18T2 2022.02.21. 양 Haemaphysalis bispinosa 성충 ♀ O 인도네시아 목장

표 97. A. phagocytophilum 양성이 검출된 국외 채집 참진드기의 동정 정보
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 -, 미해당; ♀, 암컷; ♂, 수컷.

  PCR 산물으로 전기영동 진행했을 때, 한천배지의 목표 위치 925 bp에서 A. 

phagocytophilum 양성밴드가 검출된 시료 중 일부를 무작위 선별하여 유전자 분석을 실시하였

고, 확인된 병원체의 유전자 서열은 다음과 같다. 동일한 양성 서열에 대해서는 1개의 대표서열

만 제시하였다.  

• PH14T6(925bp)

>GTCGAACGCGGGTATTCTTTATAGCTTGCTACGAGGGTAATTAGTGGCAGACGGGTGAGTAA

TGCATAGGAATCTACCTAGTAGTATGGGATAGCCACTAGAAATGGTGGGTAATACTGTATAATC

CCTGCGGGGGAAAGATTTATCGCTATTAGATGAGCCTATGTTAGATTAGCTAGTTGGTAGGGTA

ATGGCCTACCAAGGCAGTGATCTATAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACACTGGAACTG

AGATACGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGC

CTGATCCAGCTATGCCGCGTGAGTGAGGAAGGCCTTAGGGTTGTAAAACTCTTTCAGTAGGGA

AGATAATGACGGTACCTACAGAAGAAGTCCCGGCAAACTCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATA

CGGAGGGGGCAAGCGTTGTTCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCATGTAGGCGGTTCGGTAAG

TTAAAGGTGAAATGCCAGGGCTTAACCCTGGAGCTGCTTTTAATACTGCCAGACTAGAGACCG

GGAGAGGATAGCGGAATTCCTAGTGTAGAGGTGAAATTCGTAGATATTAGGAGGAACACCAGT

GGCGAAGGCGGCTATCTGGTCCGGTACTGACGCTGAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACA

GGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGATGAGTGCTGAATGTGGGGATATTTTATCT

CTGTGTTGAAGCTAACGCGTTAAGCACTCCGCCTGGGGACTACGGTCGCAAGACTAAAACTC

AAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGCAACGCGA

AAAACCTTACCACTCCTTGACATGGAGATTAGATCCTCTATAACGGAAGGG

나) Anaplasma bovis

  국외 지역에서 채집한 참진드기에 대해 PCR을 이용하여 Anaplasma bovis 병원체 검사를 

진행한 결과이다(표 98). 

PK5T1 2023.03.16 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 파키스탄 목장

PK6T9 2023.03.16 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♂ X 파키스탄 목장

PK7T2 2023.03.16 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 파키스탄 목장

PK16T2 2023.03.17 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 파키스탄 목장

PK16T4 2023.03.17 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♂ X 파키스탄 목장

PK33T3 2023.02.20. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♀ O 파키스탄 농지

PK38T1 2023.03.07. 염소 Hyalomma anatolicum 성충 ♀ O 파키스탄 인가

PK59T1 2023.05.25. 소 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♀ O 파키스탄 습지
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병원체 양성수 / 검사수 (양성률 %)

A. bovis 2 / 602 (0.3 %)

표 98. 국외 지역 수집 참진드기를 이용한 A. bovis  검사 결과

  국외 602마리 참진드기에 대해 2마리의 참진드기에서 Anaplasma(A.) bovis 양성이 검출되

었다. 양성이 검출된 참진드기의 동정정보는 다음과 같다(표 99). 양성이 검출된 참진드기 중 

1마리(VC5T4)는 2022년 07월 21일 베트남 호치민의 염소목장에서 사육하던 염소에게서 채집

된 흡혈 약충 Haemaphysalis bispinosa 로 동정되었다. 1마리(IN10T)는 2023년 02월 21일 인도네

시아의 목장에서 사육하던 양에게서 채집된 흡혈 약충 Haemaphysalis bispinosa로 동정되었다. 

표본

번호 
채집 일

동물 

종
참진드기 종

발육

단계
성별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

VC5T4 2022.07.21. 염소 Haemaphysalis bispinosa 약충 - O 베트남 호치민 염소목장

IN10T 2023.02.21. 양 Haemaphysalis bispinosa 약충 - O 인도네시아 목장

표 99. A. bovis 양성이 검출된 국외 채집 참진드기의 동정 정보

 -, 미해당.

  PCR 산물으로 전기영동 진행했을 때, 한천배지의 목표 위치 547 bp에서 A. bovis 양성 밴드

가 검출된 시료의 유전자 분석을 실시하였고, 확인된 병원체의 유전자 서열은 다음과 같다.

• IN10T(547bp)

>TTTTTTAGCTTTGCTTATGGGGACAATTAGTGGCAGACGGGTGAGTAATGCATAGGAATCTAC

CTAGTAGTATAGGATAGCCACTAGAAGTGGTGGGTAATACTGTATAATCCCTGCGGGGGAAAG

ATTTATCGCTACATGATGAGCCTATGTTAGATTAGCTAGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGG

CAGTGATCTATAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACACTGGAACTGAGACACGGTCCAGA

CTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCCTGATCCAGCTATGC

CGCGTGAGTGAGGAAGGCCTTAGGGTTGTAAAACTCTTTCAGTGGGGAAGATAATGACGGTAC

CCACAGAAGAAGTCCCGGCAAACTCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGGAGGGGGCAAGC

GTTGTTCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCATGTAGGTGGTTTGGTAAGTTAAAGGTGAAATGC

CAGGGCTTAACCCTGGAGCTGCTTTTAATACTGCCAGACTGGAGTCCGGGGAGAATAGA

다) E. chaffeensis

  국외 지역에서 채집한 참진드기에 대해 PCR을 이용하여 Ehrlichia(E.) chaffeensis 병원체 

검사를 진행한 결과이다(표 100). 국외 602마리 참진드기에 대해 8마리의 참진드기에서 E. 

chaffeensis 양성이 검출되었다. 양성이 검출된 참진드기의 동정 정보는 다음과 같다(표 101). 

양성이 검출된 참진드기 8마리는 모두 파키스탄에서 채집된 참진드기였으며, 목장, 경작지, 습

지, 인가 등에서 사육하는 소와 개에서 채집한 흡혈 성충 암컷 참진드기 Rhipicephalus 

microplus, Hyalomma anatolicum, Rhipicephalus sanguineus 종으로 동정되었다.
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병원체 양성수 / 검사수 (양성률, %)

E. chaffeensis 8 / 602 (1.3 %)

표 100. 국외 지역 수집 참진드기를 이용한 E. chaffeensis  검사 결과

표본

번호 
채집 일 동물 종 참진드기 종

발육

단계
성별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

PK5T1 2023.03.16. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 파키스탄 목장

PK7T2 2023.03.16. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 파키스탄 경작지

PK10T1 2023.03.16. 소 Hyalomma anatolicum 성충 ♀ O 파키스탄 경작지

PK15T1 2023.03.17. 소 Hyalomma anatolicum 성충 ♀ O 파키스탄 경작지

PK16T2 2023.03.17. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 파키스탄 경작지

PK47T1 2023.05.18. 소 Hyalomma anatolicum 성충 ♀ O 파키스탄 경작지

PK63T1 2023.05.25. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♀ O 파키스탄 습지

PK65T1 2023.05.28. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♀ O 파키스탄 인가

표 101. E. chaffeensis 양성이 검출된 국외 채집 참진드기의 동정 정보

 ♀, 암컷.

  PCR 산물으로 전기영동 진행했을 때, 한천배지의 목표 위치에서 E. chaffeensis 양성 밴드가 

검출된 시료의 유전자 분석을 실시하였고, 확인된 병원체의 유전자 서열은 다음과 같다.

• PK47T1(366bp)

>TTAAGCTTACCACATGCAAGTCGAACGGATAATTGTTTATATCTTTGGTATAAATAATTGTTAG

TGGCAGACGGGTGAGTAATGGGTAGGAATCTACCTAGTAGTATGGAATAGCCATTAGAAAGTT

GTGGGTAATCATATAATCCTTGCGGGGGGGGGGAAAGTATTATATGTAGGGATGAGCTTGCAT

TTGATTAGCTCGTTAGTGAAGTAAATTACCACGAGTATGAGATATAGATGGGGTGTGAGGGCA

ATCTCCCACACACAGAAAGTGAGATACTCTCCATTCTCATAGGGGACATCGCTGTGGGGAATT

TATACCAAAGATATAAACAATTATCCGTTCGACTTGCATGTGTTAAGCTT 

라) E. canis

  국외 지역에서 채집한 참진드기에 대해 PCR을 이용하여 E. canis 병원체 검사를 진행한 결

과이다(표 102). 국외 602마리 참진드기에 대해 7마리의 참진드기에서 E. canis 양성이 검출

되었다. 양성이 검출된 참진드기의 동정정보는 다음과 같다(표 103). 양성이 검출된 참진드기 

7마리는 태국, 필리핀, 베트남 하노이에서 채집되었으며, 주로 목장, 인가, 외양간에서 사육하

는 소와 개에서 채집한 참진드기 Rhipicephalus microplus,  Rhipicephalus sanguineus 종으로 동

정되었다. 태국의 한 목장에서 채집된 1마리 Rhipicephalus microplus 는 플래깅(flagging) 방법으로 

채집되었으며, 비흡혈 성충 암컷 참진드기로 동정되었다.
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병원체 양성수 / 검사수 (양성률, %)

E. canis 7 / 602 (0.4 %)

표 102. 국외 지역 수집 참진드기를 이용한 E. canis  검사 결과

표본

번호 
채집 일 동물 종 참진드기 종

발육

단계
성별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

TH62T 2022.08.10. 기타 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ X 태국 목장

TH63T11 2022.08.10. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 태국 목장

TH66T 2022.08.10. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 태국 목장

PH9T3 2022.12.02. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♀ X 필리핀 인가

VN9T1 2022.12.18. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♂ X 베트남 하노이 외양간

VN12T10 2022.12.18. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 베트남 하노이 외양간

VN12T15 2022.12.18. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 베트남 하노이 외양간

표 103. E. canis 양성이 검출된 국외 채집 참진드기의 동정 정보

 기타, 플래깅으로 채집; ♀, 암컷; ♂, 수컷.

  PCR 산물으로 전기영동 진행했을 때, 한천배지의 목표 위치에서 E. canis 양성 밴드가 검출

된 시료의 유전자 분석을 실시하였고, 확인된 병원체의 유전자 서열은 다음과 같다.

• PH9T3 (259 bp)

>TATAGGTACCGTCATTATCTTCCCTATTGAAAGAGTTTTACAACCCGAAGGCCTTCTTCACTC

ACGCGGCATAGCTGGATCAGGCTTTCGCCCATTGTCCAATATTCCCCACTGCTGCCTCCCGTA

GGAGTCTGGACCGTATCTCAGTTCCAGTGTGGCTGATCGTCCTCTCAGACCAGCTATAGATCA

TAGCCTTGGTAAGCCATTACCTCACCAACTAGCTAATCTAACGTAGGCTCATCTAATAGCGATA

AATCTTTCCCCCTCGGGGATTATACAGTATTACCCACCATTTCTAATGGCTATTCCGTACTACT

AGGTAGATTCCTACGCATTACTCACCCGTCTGCCACTAACAATTTCCTATAGCCAGAGGCTTA

마) Borrelia

  국외 지역에서 채집한 참진드기에 대해 PCR을 이용하여 Borrelia spp. 병원체 검사를 진행

한 결과이다(표 104). 국외 602마리 참진드기에 대해 25마리의 참진드기에서 Borrelia 양성이 

검출되었다. 양성 검출 참진드기에 대해 유전자 분석을 실시하여 종 범위까지 동정이 된 참진

드기 동정정보는 다음과 같다(표 105). 동일한 유전자 서열은 대표서열 1개만 제시하였다.  양

성이 검출된 참진드기는 필리핀, 베트남 호치민, 일본 홋카이도, 인도네시아, 파키스탄에서 채

집되었으며,  주로 소 목장, 염소 목장, 뱀 도살장,인가, 목장에서 사육하는 소, 염소, 뱀에서 

채집되었으며 Rhipicephalus microplus,  Amblyomma varanense, Haemaplysalis bispinosa 종으

로 동정되었다. 일본 홋카이도의 숲에서 채집된 참진드기는 섬촉새, 박새, 검은지빠귀에서 채

집되었으며 Ixodes persulcatus종으로 동정되었다. 
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병원체 양성수 / 검사수 (양성률, %)

Borrelia spp. 25 / 602 (4.2 %)

표 104. 국외 지역 수집 참진드기를 이용한 Borrelia 병원체 검사 결과

 -, 미해당; ♀, 암컷; ♂, 수컷.

 1) 인도네시아 협력 연구진에게 공유받은 참진드기로서, 인가에서 채집되었음. 

병원체
표본

번호 
채집 일 동물 종 참진드기 종

발육

단계

성

별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

Borrelia theileri

PH14T55 2022.12.05. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 필리핀 목장

PH19T84 2022.12.06. 소 Rhipicephalus spp. 약충 - X 필리핀 소 목장

PH20T2 2022.12.06. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 필리핀 소 목장

PH24T12 2022.12.06. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 필리핀 소 목장

PH24T36 2022.12.06. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 필리핀 소 목장

VC4T1 2022.07.21. 염소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 베트남 호치민 염소 목장

PK2T1 2023.03.16. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 파키스탄 목장

PK2T2 2023.03.16. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 파키스탄 목장

Borrelia turcica

IN21T1 2023.02.22. 뱀 Amblyomma varanense 성충 ♀ O 인도네시아 뱀 도살장

IN22T2 2023.02.22. 뱀 Amblyomma varanense 성충 ♀ O 인도네시아 뱀 도살장

IN23T9 2023.02.22. 뱀 Amblyomma varanense 성충 ♀ O 인도네시아 뱀 도살장

IN25T1 2023.02.22. 뱀 Amblyomma varanense 성충 ♀ O 인도네시아 뱀 도살장

IN26T1 2023.02.22. 뱀 Amblyomma varanense 성충 ♂ O 인도네시아 뱀 도살장

IN28T1 2023.02.22. 뱀 Amblyomma varanense 성충 ♀ O 인도네시아 뱀 도살장

Borrelia garinii
JP12T2 2023.05.03. 섬촉새 Ixodes persulcatus 약충 - O 일본 홋카이도 숲

JP18T3 2023.05.13. 검은지빠귀 Ixodes persulcatus 약충 - O 일본 홋카이도 숲

JP20T1 2023.05.13. 검은지빠귀 Ixodes persulcatus 약충 - O 일본 홋카이도 숲

Borrelia afzelii JP14T 2023.05.03. 박새 Ixodes persulcatus 약충 - O 일본 홋카이도 숲

Borrelia spp.

IN20T1 2023.02.22. 뱀 Amblyomma varanense 성충 ♀ O 인도네시아 뱀 도살장

IN23T6 2023.02.22. 뱀 Amblyomma varanense 약충 - O 인도네시아 뱀 도살장

IN23T7 2023.02.22. 뱀 Amblyomma varanense 약충 - O 인도네시아 뱀 도살장

IN24T1 2023.02.22. 뱀 Amblyomma varanense 성충 ♀ O 인도네시아 뱀 도살장

IN28T2 2023.02.22. 뱀 Amblyomma varanense 성충 ♀ O 인도네시아 뱀 도살장

IN28T3 2023.02.22. 뱀 Amblyomma varanense 성충 ♀ O 인도네시아 뱀 도살장

IN29T1 2023.02.23. 기타1) Haemaplysalis bispinosa 성충 ♀ O 인도네시아 인가

표 105. Borrelia 양성이 검출된 국외 채집 참진드기의 동정 정보
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  PCR 산물으로 전기영동 진행했을 때, 한천배지의 목표 위치 705 bp에서 Borrelia 양성 밴드

가 검출된 샘플에 대해 유전자 분석을 실시하였고, 분석된 병원체의 유전자 서열은 다음과 같다. 

• JP12T2(Borrelia garinii, 705bp)

>GCAGCTAAGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGACACTGCGTGAATGAAGA

AGGTCGAAAGATTGTAAAATTCTTTTATAAATGAGGAATAAGCTTTGTAGGAAATGACAAAGTG

ATGACGTTAATTTATGAATAAGCCCCGGCTAATTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAAG

GGGCGAGCGTTGTTCGGGATTATTGGGCGTAAAGGGTGAGTAGGCGGATATATAAGTCTATGC

ATAAAATACCACAGCTCAACTGTGGAACTATGTTGGAAACTATATGTCTAGAGTCTGATAGAGG

AAGTTAGAATTTCTGGTGTAAGGGTGGAATCTGTTGATATCAGAAAGAATACCGGAGGCGAAG

GCGAACTTCTGGGTCAAGACTGACGCTGAGTCACGAAAGCGTAGGGAGCAAACAGGATTAGA

TACCCTGGTAGTCTACGCTGTAAACGATGCACACTTGGTGTTAACTAAAAGTTAGTACCGAAG

CTAACGTGTTAAGTGTGCCGCCTGGGGAGTATGCTCGCAAGAGTGAAACTCAAAGGAATTGAC

GGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGATACGCGAGGAACCTTACCA

GGGCTTGACATATATAGGATATAGTTAGAGATAATTATTCCCCGTTTGGGGTCTATATACAGGT

GCTGCATGGTTG

• VC4T1(Borrelia theileri, 705bp)

>GCAGCTAAGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGACACTGCGTGAACGAAGA

AGGTCGAAAGATTGTAAAGTTCTTTTATAAATGAGGAATAAGCTTTGTAGGAAATGACTAAGTG

ATGACGTTAGTTTATGAATAAGCCCCGGCTAATTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAAG

GGGCGAGCGTTGTTCGGGATCATTGGGCGTAAAGGGTGAGTAGGCGGATATGTAAGTCTATG

TGTAAAATACCACAGCTCAACTGTGGAACTATGCTAGAAACTGCATGACTAGAGTCTGATAGG

GGAAGTTAGAATTCCTGGTGTAAGGGTGGAATCTGTTGATATCAGGAAGAATACCAGAGGCGA

AGGCGAACTTCTAGGTCAAGACTGACGCTGAGTCACGAAAGCGTAGGGAGCAAACAGGATTA

GATACCCTGGTAGTCTACGCTGTAAACGATGCACACTTGGTGTTAATCGAAAGGTTAGTACCG

AAGCTAACGTGTTAAGTGTGCCGCCTGGGGAGTATGCTCGCAAGAGTGAAACTCAAAGGAATT

GACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGATACGCGAGGAACCTTA

CCAGGGCTTGACATATACAGGATATAGTTAGAGATAACTACTCCCCGTTTGGGGTCTATATACA

GGTGCTGCATGGTTG

• PH14T55(Borrelia theileri, 705bp)

>GCAGCTAAGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGACACTGCGTGAACGAAGA

AGGTCGAAAGATTGTAAAGTTCTTTTATAAATGAGGAATAAGCTTTGTAGGAAATGACTAAGTG

ATGACGTTAGTTTATGAATAAGCCCCGGCTAATTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAAG

GGGCGAGCGTTGTTCGGGATCATTGGGCGTAAAGGGTGAGTAGGCGGATATGTAAGTCTATG

TGTAAAATACCACAGCTCAACTGTGGAACTATGCTAGAAACTGCATGACTAGAGTCTGATAGG

GGAAGTTAGAATTCCTGGTGTAAGGGTGGAATCTGTTGATATCAGGAAGAATACCAGAGGCGA

AGGCGAACTTCTAGGTCAAGACTGACGCTGAGTCACGAAAGCGTAGGGAGCAAA

CAGGATTAGATACCCTGGTAGTCTACGCTGTAAACGATGCACACTTGGTGTTAATCGAAAGGT



236

TAGTACCGAAGCTAACGTGTTAAGTGTGCCGCCTGGGGAGTATGCTCGCAAGAGTGAAACTCA

AAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGATACGCGAG

GAACCTTACCAGGGCTTGACATATACAGGATATAGTTAGAGATAACTACTCCCCTTTTGGGGTC

TATATACAGGTGCTGCATGGTTG

• PH19T84(Borrelia theileri, 705bp)

>GCAGCTAAGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGACACTGCGTGAACGAAGA

AGGTCGAAAGATTGTAAAGTTCTTTTATAAATGAGGAATAAGCTTTGTAGGAAATGACAAGGTG

ATGACGTTAGTTTATGAATAAGCCCCGGCTAATTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAAG

GGGCGAGCGTTGTTCGGGATCATTGGGCGTAAAGGGTGAGTAGGCGGATATGTAAGTCTATG

TGTAAAATACCACAGCTCAACTGTGGAACTATGCTAGAAACTGCATGACTAGAGTCTGATAGG

GGAAGTTAGAATTCCTGGTGTAAGGGTGGAATCTGTTGATATCAGGAAGAATACCAGAGGCGA

AGGCGAACTTCTAGGTCAAGACTGACGCTGAGTCACGAAAGCGTAGGGAGCAAACAGGATTA

GATACCCTGGTAGTCTACGCTGTAAACGATGCACACTTGGTGTTAATCGAAAGGTTAGTACCG

AAGCTAACGTGTTAAGTGTGCCGCCTGGGGAGTATGCTCGCAAGAGTGAAACTCAAAGGAATT

GACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGATACGCGAGGAACCTTA

CCAGGGCTTGACATATACAGGATATAGTTAGAGATAACTACTCCCCTTTTGGGGTCTATATACA

GGTGCTGCATGGTTG

• PK2T2(Borrelia theileri, 705bp)

>GCAGCTAAGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGACACTGCGTGAACGAAGA

AGGTCGAAAGATTGTAAAGTTCTTTTATAAATGAGGAATAAGCTTTGTAGGAAATGACAAAGTG

ATGACGTTAGTTTATGAATAAGCCCCGGCTAATTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAAG

GGGCGAGCGTTGTTCGGGATCATTGGGCGTAAAGGGTGAGTAGGCGGATATGTAAGTCTATG

TGTAAAATACCACAGCTCAACTGTGGAACTATGCTAGAAACTGCATGACTAGAGTCTGATAGG

GGAAGTTAGAATTCCTGGTGTAAGGGTGGAATCTGTTGATATCAGGAAGAATACCAGAGGCGA

AGGCGAACTTCTAGGTCAAGACTGACGCTGAGTCACGAAAGCGTAGGGAGCAAACAGGATTA

GATACCCTGGTAGTCTACGCTGTAAACGATGCACACTTGGTGTTAATCGAAAGGTTAGTACCG

AAGCTAACGTGTTAAGTGTGCCGCCTGGGGAGTATGCTCGCAAGAGTGAAACTCAAAGGAATT

GACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGATACGCGAGGAACCTTA

CCAGGGCTTGACATATGCAGGATATAGTTAGAGATAACTACTCCCCTTTTGGGGTCTATATACA

GGTGCTGCATGGTTG

• IN21T1(Borrelia turcica, 705bp)

>GCAGCTAAGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGACACTGCGTGAATGAAGA

AGGTCGAAAGATTGTAAAGTTCTTTTATAAATGAGGAATAAGCTTTGTAGGAAATGACAAAGTG

ATGACGTTAATTTAGGAATAAGCCCCGGCTAATTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAAG

GGGCGAGCGTTGTTCGGGATTATTGGGCGTAAAGGGTGAGTAGGCGGATATGCAAGTCTATG

CGTAAAATACCACAGCTCAACTGTGGAACTATGCTAGAAACTGCATGACTAGAGTCTGATAGG

GGAAGTTAGAATTCCTGGTGTAAGGGTGGAATCTGTTGATATCAGGAAGAATACCAGAGGCGA
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AGGCGAACTTCTGGGTCAAGACTGACGCTGAGTCACGAAAGCGTAGGGAGCAAACAGGATTA

GATACCCTGGTAGTCTACGCTGTAAACGATGCACACTTGGTGTTAACTGAAAGGTTGGTACCG

AAGCTAACGTGTTAAGTGTGCCGCCTGGGGAGTATGCTCGCAAGAGTGAAACTCAAAGGAATT

GACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGATACGCGAGAAACCTTA

CCAGGGCTTGACATATATAGGATATGGTTAGAGATAACTATTCCCCGTTTGGGGTCTATATACA

GGTGCTGCATGGTTG

• JP14T(Borrelia afzelii, 705bp)

>GCAGCTAAGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCGACACTGCGTGAATGAAGAA

GGTCGAAAGATTGTAAAATTCTTTTATAAATGAGGAATAAGCTTTGTAGGAAATGACAAAGCGAT

GACGTTAATTTATGAATAAGCCCCGGCTAATTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAAGGGG

CGAGCGTTGTTCGGGATTATTGGGCGTAAAGGGTGAGTAGGCGGATATATAAGTCTATGCATAA

AATACCACAGCTCAACTGTGGAGCTATGTTAGAAACTATATGTCTAGAGTCTGATAGAGGAAGTT

AGAATTTCTGGTGTAAGGGTGGAATCTGTTGATATCAGGAAGAATACCGGAGGCGAAGGCGAAC

TTCTGGGTCAAGACTGACGCTGAGTCACGAAAGCGTAGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTG

GTAGTCTACGCTGTAAACGATGCACACTTGGTGTTAACTAAAAGTTAGTACCGAAGCTAACGTGT

TAAGTGTGCCGCCTGGGGAGTATGCTCGCAAGAGTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCG

CACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGATACGCGAGGAACCTTACCAGGGCTTGACAT

ATATAGGATATAGTTAGAGATAATTATTCCCCGTTTGGGGTCTATATACAGGTGCTGCATGGTTG

바) Rickettsia 

  국외 지역에서 채집한 참진드기에 대해 PCR을 이용하여 Rickettsia spp. 병원체 검사를 진

행한 결과이다(표 106). 국외 602마리 참진드기에 대해 41마리의 참진드기에서 Rickettsia 병

원체 양성이 검출되었다. 양성 검출 참진드기 및 그 중 일부를 무작위 선별하여 유전자 분석

을 실시한 결과 종 범위까지 동정이 된 참진드기 동정정보는 다음과 같다(표 107). Rickettsia 

tamurae, Rickettsia helvetica, Rickettsia monacensis, Rickettsia tarasevichiae, Rickettsia 

rhipicephali 종들이 확인되었으며 인도네시아, 대만, 베트남 하노이에서 채집된 참진드기는 

Amblyomma varanense, Amblyomma gervaisi, Rhipicephalus sanguineus, Haemaphysalis 

bispinosa로 동정되었다. 일본 홋카이도와 몽골에서 채집된 참진드기는 Ixodes nipponensis, Ixodes 

persulcatus로 동정되었다. 동일한 유전자 서열은 대표서열 1개만 제시하였다.

병원체 양성수 / 검사수 (양성률, %)

Rickettsia spp. 41 / 602 (6.8 %)

표 106. 국외 지역 수집 참진드기를 이용한 Rickettsia 병원체 검사 결과
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  -, 미해당; ♀, 암컷; ♂, 수컷.

병원체
표본

번호 
채집 일 동물 종 참진드기 종

발육

단계

성

별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

Rickettsia tamurae
IN22T2 2023.02.22. 뱀 Amblyomma varanense 성충 ♀ O 인도네시아 뱀 도살장
IN38T9 2023.02.14. 물왕도마뱀 Amblyomma gervaisi 성충 ♀ O 인도네시아 동물원

Rickettsia helvetica
JP14T 2023.05.03. 박새 Ixodes persulcatus 약충 - O 일본 홋카이도 숲
JP22T 2023.05.31. 검은지빠귀 Ixodes persulcatus 약충 - O 일본 홋카이도 숲

Rickettsia monacensis
JP13T2 2023.05.03. 섬촉새 Ixodes nipponensis 약충 - O 일본 홋카이도 숲
JP16T3 2023.05.05. 검은멧새 Ixodes nipponensis 약충 - O 일본 홋카이도 숲

Rickettsia tarasevichiae

JP17T 2023.05.07. 쇠유리새 Ixodes persulcatus 약충 - O 일본 홋카이도 숲
MG26T2 2022.08.13. 솔새사촌 Ixodes persulcatus 약충 - X 몽골 초지
MG28T 2022.09.08. 쇠붉은뺨멧새 Ixodes persulcatus 약충 - X 몽골 초지
MG33T 2022.09.09. 쇠붉은뺨멧새 Ixodes persulcatus 약충 - O 몽골 초지
MG34T 2022.09.10. 쇠붉은뺨멧새 Ixodes persulcatus 약충 - O 몽골 초지

Rickettsia rhipicephali TW25T 2023.03.23. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♂ O 대만 농촌

Rickettsia spp.

VN1T2 2022.12.19. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♂ x 베트남 하노이 개 보호소
JP13T3 2023.05.03. 섬촉새 Ixodes nipponensis 약충 - O 일본 홋카이도 숲
JP16T2 2023.05.05. 검은멧새 Ixodes nipponensis 약충 - O 일본 홋카이도 숲
JP18T3 2023.05.13. 검은지빠귀 Ixodes persulcatus 약충 - O 일본 홋카이도 숲
JP20T1 2023.05.13. 검은지빠귀 Ixodes persulcatus 약충 - O 일본 홋카이도 숲
JP21T 2023.05.31. 검은멧새 Ixodes persulcatus 약충 - O 일본 홋카이도 숲
MG17T2 2022.09.01. 쇠붉은뺨멧새 Ixodes persulcatus 약충 - O 몽골 초지
MG17T3 2022.09.01. 쇠붉은뺨멧새 Ixodes persulcatus 약충 - O 몽골 초지
MG18T 2022.09.01. 쇠붉은뺨멧새 Ixodes persulcatus 약충 - O 몽골 초지
MG31T 2022.09.09. 쇠붉은뺨멧새 Ixodes persulcatus 약충 - O 몽골 초지
MG32T 2022.09.09. 쇠붉은뺨멧새 Ixodes persulcatus 약충 - O 몽골 초지
MG35T 2022.09.11. 쇠붉은뺨멧새 Ixodes persulcatus 약충 - O 몽골 초지
MG36T 2022.09.15. 쇠붉은뺨멧새 Ixodes persulcatus 약충 - O 몽골 초지
IN12T8 2023.02.21. 소 Haemaphysalis bispinosa 성충 ♀ O 인도네시아 목장
IN26T1 2023.02.22. 뱀 Amblyomma gervaisi 성충 ♂ O 인도네시아 뱀 도살장
TW26T 2023.03.24. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♀ O 대만 농촌
TW32T1 2023.03.31. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♀ O 대만 초지
TW32T3 2023.03.29. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♂ O 대만 초지
TW34T1 2023.03.31. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♀ O 대만 초지
TW35 2023.03.31. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♀ O 대만 언덕
TW36T1 2023.03.31. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♀ O 대만 공원
TW37T 2023.04.06. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♀ O 대만 농촌
TW39T1 2023.04.07. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♀ X 대만 농촌
TW45T1 2023.04.17. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♀ O 대만 농촌
TW47T4 2023.04.18. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♂ O 대만 초지
TW56T1 2023.05.06. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♀ O 대만 초지
TW57T5 2023.05.07. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♂ O 대만 농촌
TW59T1 2023.05.08. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♀ O 대만 농촌
TW70T1 2023.05.19. 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♀ O 대만 농촌

표 107. Rickettsia 양성이 검출된 국외 채집 참진드기의 동정 정보
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  PCR 산물으로 전기영동 진행했을 때, 한천배지의 목표 위치 336 bp에서 Rickettsia 양성 밴

드가 검출된 샘플에 대해 유전자 분석을 실시하였고, 분석된 병원체의 유전자 서열은 다음과 같

다. 

• IN22T2(Rickettsia tamurae, 336bp)

>CTAATGAAGCAGTGATAAATATGCTTAAAGAAATTGGTAGTTCTGAGAATATTCCTAAATATAT

AGCTAAAGCTAAGGATAAAAATGATCCGTTTAGGTTAATGGGTTTCGGTCATCGTGTATATAAA

AACTATGACCCGCGTGCCGCAGTACTTAAAGAAACGTGCAAAGAAGTATTAAAGGAACTCGGA

CAGTTAGAAAATAATCCACTTTTACAAATAGCAATAGAACTTGAAGCCATCGCTCTTAAAGATG

AATATTTTATTGAGAGAAAATTATATCCAAATGTTGATTTTTATTCAGGTATTATCTATAAAGCTA

TGGGTATACCGTCGC

• JP14T(Rickettsia helvetica, 336bp)

>CTAATGAAGCAGTGATAAATATGCTTAAAGAAATTGGTAGTTCTGAGAATATCCCTAAATATAT

AGCTAAAGCTAAGGATAAAAATGATCCGTTTAGGTTAATAGGCTTCGGTCATCGTGTATATAAA

AACTACGATCCACGTGCCGCAGTACTTAAAGAAACTTGTAAGGAAGTATTAAAGGAACTCGGA

CAGCTAGAAAACAATCCGCTCTTACAAATAGCAATAGAACTTGAAGCTATCGCTCTTAAAGATG

AATATTTTATTGAGAGAAAATTATATCCAAATGTTGATTTTTATTCGGGTATTATCTATAAAGCTA

TGGGTATACCGTCGC

• JP13T2(Rickettsia monacensis, 336bp)

>CTAATGAAGCAGTGATAAATATGCTTAAAGAAATCGGTAGTTCTGAGAATATCCCTAAATATAT

AGCTAAAGCTAAGGATAAAAATGATCCGTTTAGGTTAATGGGTTTCGGTCATCGTGTATATAAA

AACTATGACCCGCGTGCCGCAGTACTTAAAGAAACGTGCAAAGAAGTATTAAAGGAACTCGAA

CAGTTAGAAAATAATCCACTTTTACAAATAGCAATAGAACTTGAAGCTATCGCTCTTAAAGATAA

TATTTTATTGAGAGAAAATTATATCCAAATGTTGATTTTTATTCAGGTATTATCTATAAAGCTATG

GGTATACCGTCGC

• MG26T2(Rickettsia tarasevichiae, 336bp)

>CTAATGAAGCAGTGATAAATATGCTTAAAGAAATCGGTAGTTCTGAGAATATCCCTAAATATAT

AGCTAAAGCTAAAGATAAAGATGACCCGTTTAGGTTAATGGGCTTCGGTCATCGTGTCTATAAA

AACTATGACCCACGTGCCGCAGTACTTAAAGAAACTTGTAAGGAAGTATTAAAGGAACTTGGA

CAGCTAGAAAACAATCCGCTCTTACAAATAGCAATAGAACTTGAAGCTAGTGCTCTTAAAGATG

AATATTTTATTGAGAGAAAATTATATCCAAATGTTGATTTTTATTCGGGTATTATCTATAAAGCTA

TGGGTATACCGTCGC

• TW25T(Rickettsia rhipicephali, 336bp)

>CTAATGAAGCAGTGATAAATATGCTTAAAGAAATCGGTAGTTCAGAGCATATTCCTAAATATAT

AGCTAAAGCTAAGGATAGAAATGATCCATTTAGGTTAATGGGTTTTGGTCATCGTATATATAAAA

ACTATGACCCGCGTGCCGCAGTACTTAAAGAAACGTGCAAAGAAGTATTAAAGGAACTCGGG
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CAGCTAGACAACAATCCGCTCTTACAAATAGCAATAGAACTTGAAGCTATCGCTCTTAAAGATG

AATATTTTATTGAGAGAAAATTATATCCAAATGTTGATTTTTATTCGGGTATTATCTATAAAGCTA

TGGGTATACCGTCGC

사) Bartonella

  국외 지역에서 채집한 참진드기에 대해 PCR을 이용하여 Bartonella spp. 병원체 검사를 진

행한 결과이다(표 108). 국외 602마리 참진드기에 대해 16마리의 참진드기에서 Bartonella 병

원체 양성이 검출되었다. 양성 검출 참진드기 및 그 중 일부를 무작위 선별하여 유전자 분석

을 실시한 결과 종 범위까지 동정이 된 참진드기 동정정보는 다음과 같다(표 109). 양성이 검

출된 참진드기는 인도네시아, 태국, 필리핀, 베트남 하노이에서 채집되었으며, Haemaphysalis 

bispinosa, Amblyomma gervaisi,  Rhipicephalus microplus, Rhipicephalus sanguineus로 동정되

었다. 종 단위까지 서열이 확인된 Bartonella 병원체는 Bartonella bovis로 확인되었다. 동일한 

유전자 서열은 대표서열 1개만 제시하였다. 

병원체 양성수 / 검사수 (양성률, %)

Bartonella spp. 16 / 602 (2.7 %)

표 108. 국외 지역 수집 참진드기를 이용한 Bartonella 병원체 검사 결과
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병원체
표본

번호 
채집 일 동물 종 참진드기 종

발육

단계

성

별

흡혈

상태
동물 서식지

서식지 

특성

Bartonella bovis

IN1T23 2023.02.21 소 Haemaphysalis bispinosa 성충 ♀ O 인도네시아 목장

IN12T8 2023.02.21 소 Haemaphysalis bispinosa 성충 ♀ O 인도네시아 목장

IN38T9 2023.02.14 물왕도마뱀 Amblyomma gervaisi 성충 ♀ O 인도네시아 동물원

Bartonella spp.

TH85T1 2022.08.11. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 태국 목장

PH5T1 불명1) 불명1) Rhipicephalus sanguineus 성충 ♂ X 필리핀 불명

PH15T11 2022.12.05. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ X 필리핀 목장

VN8T14 2022.12.18. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 베트남 하노이 외양간

VN12T10 2022.12.18. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 베트남 하노이 외양간

VN12T13 2022.12.18. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 베트남 하노이 외양간

VN15T3 2022.12.18. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 베트남 하노이 공동방목지

VC3T1 2023.07.19. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 베트남 호치민 육우사육장

VC6T 2023.07.21. 염소 Rhipicephalus microplus 약충 - O 베트남 호치민 염소 목장

IN18T3 2023.02.21 양 Haemaphysalis bispinosa 성충 ♀ O 인도네시아 목장

IN33T13 2023.02.19 개 Rhipicephalus sanguineus 성충 ♀ O 인도네시아 목장

IN35T5 2023.02.14 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 인도네시아 목장

IN35T25 2023.02.14 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O 인도네시아 목장

표 109. Bartonella 양성이 검출된 국외 채집 참진드기의 동정 정보

 * -, 미해당; ♀, 암컷; ♂, 수컷.
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  PCR 산물으로 전기영동 진행했을 때, 한천배지의 목표 위치에서 Bartonella 양성 밴드가 검출

된 샘플에 대해 유전자 분석을 실시하였고, 분석된 병원체의 유전자 서열은 다음과 같다. 

• IN1T23(Bartonella bovis, 354bp)

>CCGGAGGGCTTGTAGCTCAGTTGGTTAGAGCGCGCGCTTGATAAGCGTGAGGTCGGAGGTTCAAGTCC

TCCCAGGCCCACCAATTTATGATCGCTGATAAAGTTTTTTGCGAATGTTTTGATAGTCTTTTGTGTTGCAAT

CTTTTACTTTTATGTTGCACTTTTAAAAGTTATTTGAACTGTTTTAGGGGCCGTAGCTCAGCTGGGAGAGCA

CCTGCTTTGCAAGCAGGGGGTCGTCGGTTCGATCCCGTCCGGCTCCACCATCTTTGGTTATCATCATCGT

TGGAGAACAATGTTTGCAATAGATTTATAGATCTTAAGTCTATCATCTATTGCCTGTTCTATTGAAATTGTG

• IN12T8(Bartonella bovis, 354bp)

>CCGGAGGGCTTGTAGCTCAGTTGGTTAGAGCGCGCGCTTGATAAGCGTGAGGTCGGAGGTTCAAGTCC

TCCCAGGCCCACCAATTTATGATCGCTGATAAAGTTTTTTGCGAACGTTTTGATAGTCTTTTGTGTTGCAAT

CTTTCACTTTTATGTTGCACTTTTAAAAGTTATTTGAGCTGTTTTAGGGGCCGTAGCTCAGCTGGGAGAGC

ACCTGCTTTGCAAGCAGGGGGTCGTCGGTTCGATCCCGTCCGGCTCCACCATCTTTGGTTATCATCATCG

TTGGAGAACAATGTTTGCAATAGATTTATAGATCTTAAGTCTATCATCTATTGCCTGTTCTATTGAAATTGTG

• IN38T9(Bartonella bovis, 354bp)

>CCGGAGGGCTTGTAGCTCAGTTGGTTAGAGCGCGCGCTTGATAAGCGTGAGGTCGGAGGTTCAAGTCC

TCCCAGGCCCACCAATTTATGATCGCTGATAAAGTTTTTTGCGAACGTTTTGATAGTCTTTTGTGTTGCAAT

CTTTCACTTTTATGTTGCACTTTTAAAAGTTATTTGAACTGTTTTAGGGGCCGTAGCTCAGCTGGGAGAGCA

CCTGCTTTGCAAGCAGGGGGTCGTCGGTTCGATCCCGTCCGGCTCCACCATCTTTGGTTATCATCATCGT

TTGAGAACAATGTTTGCAATAGATTTATAGATCTTAAGTCTATCATCTATTGCCTGTTCTATTGAAATTGTG
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③ DNA 병원체 양성 검출 시료 유전자의 계통발생학적 분석을 통한 유전자형 파악

  병원체 유전자의 계통발생학적 분석을 통해 DNA 병원체 양성이 검출된 참진드기의 유전자 

형이 어느 군집에 속하는지 조사하였다(그림 159-162). 

  채집된 참진드기 중 고라니, 노루, 꿩, 소, 염소. 개에서 검출된 Anaplasma 

phagcytophilum, A. bovis, A. capra 의 계통발생학적 분석 결과는 다음과 같다(그림 159). 

A. phagocytophilum이 검출된 참진드기 시료 중 한국의 고라니에게서 채집한 참진드기 

US46T (Accession No.: PP346261)의 유전자형 분석결과, 중국의 쥐에서 검출된 Anaplasma 

phagcytophilum유전자(DQ458807)과 100% 일치하는 것을 확인하였다. A. bovis가 검출된 

GW14T2(PP348754), GGB12T7(PP348755), GG16T7(PP348756), GG3T14(PP348757), 

CB96T1(PP348758), US12T3(PP348759)의 경우 일본의 참진드기에서 검출된 A. 

bovis(AB196475)와 유전자형과 100% 일치하는 것으로 확인하였으며, IN10T(PP348760)과는 

98.28% 일치하는 것으로 나타났다. 채집된 참진드기 중 고라니, 꿩, 고라니, 철새. 소, 염소, 

뱀에서 검출된 Borrelia 속 병원체의 계통발생학적 분석 결과는 다음과 같다(그림160). 

Borrelia theileri는 참진드기 PH19T84(PP346302), PK2T2(PP346307). PH20T2(PP346303), 

PK2T1(PP346306), PH14T55(PP346301), PH24T12(PP346304), PH24T36(PP346305), 

VC4T1(PP346311). US84T(PP346308), US83T(PP346309). GG15T2(PP346310)에서 검출되

었으며, 이 중 한국의 고라니에게서 채집된 GG15T2(PP346310)의 유전자형은 한국의 너구리

에게서 검출된 유전자 KY458576와 100% 유사한 것으로 나타났다. Borrelia miyamotoi는 참

진드기 GG16T2(PP346299)와 CB53T4(PP346300)에서 검출되었으며, Borrelia miyamotoi가 

검출된 러시아의 참진드기(JF951384)와 유전자형이 가장 가까운 것으로 나타났다. Borrelia 

turcica는 참진드기 IN26T1(PP346316), IN23T9(PP346317), IN28T1(PP346315), 

IN25T1(PP346314), IN22T2(PP346313), IN21T1(PP346312)에서 검출되었다. Borrelia afzelii

는 참진드기 JP14T(PP346267), CB1T5(P346268)에서 검출되었으며, Borrelia americana가 

검출된 미국의 새(HM802226)의 유전자형과 99.72% 일치하는 것으로 나타났다. Borrelia turdi

는 HS5T1(PP348762)에서 검출되었으며, 이 참진드기는 한국의 흑산도에서 채집되었다. 

Borrelia garinii는 참진드기 US26T3(PP346276), JP12T2(PP346277), JP18T3(PP346278), 

JP20T1(PP346279)에서 검출되었으며, 이; 중 일본에서 채집된 참진드기 JP12T2(PP346277), 

JP18T3(PP346278), JP20T1(PP346279)은 Borrelia garinii가 검출된 러시아의 참진드기

(EF488990)의 유전자형과 100% 일치하는 것으로 나타났다. 채집된 참진드기 중 고라니, 텃

새, 노루, 철새, 뱀에서 검출된  Rickettisa 병원체의 계통발생학적 분석 결과는 다음과 같다

(그림161). Rickettsia jingxinensis는 참진드기 US77T(PP341403), US76T(PP341402), 

US80T1(PP341401), US7T2(PP341400), CB94T1(PP341399), CB93T1(PP341398), 

CB92T1(PP341397), CB60T6(PP341396). GW2T3(PP341394), GW2T18(PP341395)에서 검

출되었으며, 한국에서 채집된 참진드기 OL687199와 유전자 서열이 100% 일치하는 것으로 확

인되었다. Rickettsia heilongjjangenesis는 DC26T2(PP341384), DC30T(PP341383)에서 검출

되었으며, 한국에서 채집된 참진드기 OL687196과 유전사 시퀀스가 100% 일치하는 것으로 확

인되었다. Rickettsia helvetica는 JP14T(PP341385), JP22T(PP341386)에서 검출되었으며, 참

고서열 중에서는 Rickettsia helvetica로 확인된 세르비아와 슬로바키아의 참진드기 

MH618386, MG373863의 서열과 99.40% 일치하는 것으로 확인되었다. Rickettsia tamurae는 

IN38T9(PP341381), IN22T2(PP341382)에서 검출되었으며, 모두 인도네시아의 뱀에서 채집되

었다. Rickettsia monacensis는 GG7T1(PP341387), GG10T1(PP341388), 

GG11T1(PP341389), CB25T2(PP341390), HS8T(PP341391), JP13T2(PP341392), 
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JP16T3(PP341393)에서 검출되었으며, Rickettsia monacensis 가 검출된 한국의 참진드기

(OL687206)의 유전자염기서열과 100% 일치하는 것으로 나타났다. 채집된 참진드기 중 고라

니, 노루, 철새, 소에서 검출된  Bartonella 병원체의 계통발생학적 분석 결과는 다음과 같다

(그림162). Bartonella schoenbuchensis는 DC22T1(PP349763), DC21T(PP349762), 

CB93T1(PP349761), CB99T1(PP349760), US56T2(PP349759), DC18T(PP349758). 

CB96T1(PP349757), CB92T1(PP349789)에서 검출되었으며, 스위스에서 검출된 CP019789의 

유전자염기서열과 99.72% 일치하는 것을 확인하였다. Bartonella bovis는 IN1T23(PP349749), 

IN38T9(PP349750), IN12T8(PP349751)에서 검출되었으며 리투아니아에서 검출된 OP888096

과 99.71% 일치하는 것을 확인하였다.

그림 163. 국내 경기(고라니, 꿩), 울산(철새), 충북(고라니), 흑산도(철새) 지역과 국외 필리핀

(소), 베트남 호치민(염소), 파키스탄(소), 인도네시아(뱀), 일본(철새)에서 채집된 참진드기에서 

Borrelia 병원체가 검출된 시료의 계통발생학적 분석 결과. Kwd, Korea water deer(고라니); ARD, 

Asian roe deer; ROK, Republic of Korea; , Borrelia theileri; , Borrelia miyamotoi; , 

Borrelia turcica; , Borrelia afzelii; , Borrelia turdi; , Borrelia garinii. 
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그림 159. 국내 강원(고라니), 경기(고라니, 노루, 꿩), 충북(고라니), 울산(고라니) 지역과 국외 필리핀(소), 

베트남 호치민(염소), 파키스탄(개), 인도네시아(염소)에서 채집된 참진드기에서 Anaplasma 병원체가 검출

된 시료의 계통발생학적 분석 결과. Kwd, Korea water deer(고라니); ARD, Asian roe deer; ROK, 

Republic of Korea; , Anaplasma phagocytophilum; , Anaplasma capra; , Anaplasma bovis.
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그림 161. 국내 강원(고라니), 경기(고라니), 울산(텃새, 고라니), 충북(고라니, 노루), 대청도(철새), 

흑산도(철새) 지역과 국외 인도네시아(뱀), 일본(철새)에서 채집된 참진드기에서 Borrelia 병원체가 검

출된 시료의 계통발생학적 분석 결과. Kwd, Korea water deer(고라니); ARD, Asian roe deer; ROK, 

Republic of Korea; , Rickettsia jingxinensis; , Rickettsia heilongjjangenesis; , Rickettsia 

helvetica; , Rickettsia tamurae; , Rickettsia monacensis.
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그림 162. 국내 대청도(철새), 충북(고라니, 노루), 울산(노루) 지역과 인도네시아(소)에서 채집된 참

진드기에서 Bartonella 병원체가 검출된 시료의 계통발생학적 분석 결과. Kwd, Korea water deer(고

라니); ARD, Asian roe deer; ROK, Republic of Korea; , Bartonella schoenbuchensis; , 

Bartonella bovis.
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○ 참진드기의 병원체 동시감염 조사

① 병원체 동시감염 조사

  PCR 검사 결과, 총 14가지 병원체에 대해 동시 감염된 참진드기 수는 다음과 같다(표 

110). 병원체에 감염되지 않은 참진드기는 총 1,071마리(국내 354마리, 국외 717마리)이며, 1

개 병원체에 감염된 참진드기는 총 162마리(국내 73마리, 국외 89마리)였다. 2개 병원체에 감

염된 참진드기는 총 38마리(국내 23마리, 국외 15마리) 였으며, 3개 병원체에 동시감염된 참

진드기 수는 총 7 마리(국내 7마리, 국외 0마리)로 나타났다. 4개 병원체에 동시감염된 참진드

기는 국내에서만 1마리였으며, 5개 이상의 병원체에 감염된 참진드기는 발견되지 않았다.

동시감염된 

병원체 수
감염된 병원체

참진드기 수

국내 국외 합 계

0 RNA 바이러스 , DNA 병원체 동시 미검출 171 498 669

RNA 미검출 미검출 183 219 402

소계 354 717 1,071

1 SFTSV 2 - 2

TBEV - - 0

CCHFV -     -1) 0

YZ - - 0

LV 1 - 1

A. phagocytophilum 19 12 31

A. bovis 1 2 3

E. chaffeensis - 5 5

E. canis - 4 4

Babesia gibsoni - - 0

Borrelia spp. 6 18 24

Rickettsia spp. 37 35 72

Bartonella spp. 7 13 20

Theileria spp. - - 0

소 계 73 89 162

2 A. phagocytophilum + A. bovis 6 1 7

A. phagocytophilum + E. chaffeensis 1 3 4

A. phagocytophilum + E. canis - 2 2

A. phagocytophilum + Borrelia spp. 1 - 1

A. phagocytophilum + Rickettsia spp. 8 - 8

A. phagocytophilum + Bartonella spp. 3 - 3

E. canis + Bartonella spp. - 1 1

Borrelia spp. + Rickettsia spp. - 5 5

Borrelia spp. + Bartonella spp. - 1 1

Rickettsia spp. + Bartonella spp. 4 1 5

Borrelia spp. + CCHFV - 1 1

소 계 23 15 38

3 A. phagocytophilum + A. bovis + Rickettsia spp. 2 - 2

A. phagocytophilum + A. bovis + Bartonella spp. 4 - 4

A. phagocytophilum + E.chaffeensis + Borrelia spp. 1 - 1

소 계 7 0 7

4 A. phagocytophilum + A. bovis + E. canis + Rickettsia spp. 1 - 1

합 계 458 821 1,279

표 110. PCR 검사 결과 병원체에 동시 감염된 참진드기 수

 A: Anaplasma, E: Ehrlichia, -: 미검출
 1) 양성 9개는 추가 실험으로 CCHFV에 대해서만 PCR을 진행하여 집계 되지 않음.
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② 2개 이상의 병원체에 동시 감염된 참진드기

 참진드기에 감염된 병원체를 검출하기 위한 PCR 검사 결과, 14개의 병원체 중 1개 이상의 

병원체에 감염된 참진드기는 1,279마리 중 208마리로, 1개 이상의 병원체 감염율이 16.26%

로 조사되었다. 그 중, 2개 이상의 병원체에 동시 감염된 참진드기 수는 46마리로, 

3.60%(46/1,279)의 감염률을 보였다. 

  병원체 2개에 동시 감염된 참진드기 수는 38마리로 2.97%(38/1,279)의 감염률을 보였으며, 

동시감염된 병원체 및 참진드기 수집, 동정 정보는 다음과 같다(표 111). Borrelia 와 CCHFV

의 동시감염이 검출된 참진드기 1마리는 인도네시아의 한 목장에서 2023년 03월 17일에 소로

부터 채집되었으며 Haemaphysalis bispinosa로 동정되었다. A. phagocytophilum과 A. bovis

에 동시감염이 검출된  참진드기는 7마리 중 6마리가 국내에서 채집된 참진드기로 조사되었으며, 

3마리는 경기도, 2마리는 울산광역시, 1마리는 충청북도에서 채집되었다. 주로 포유류(고라니, 

노루)에서 수집한 Haemaphysalis longicornis로 동정되었다. 7마리 중 1마리의 참진드기는 2023

년 07월 21일에 베트남 호치민의 염소 목장에서 사육하던 염소에서 채집된 흡혈한 약충 

Haemaphysalis bispinosa로 동정되었다. A. phagocytophilum 과 E. chaffeensis에 동시감염이 

검출된  참진드기는 총 4마리였으며, 1마리는 국내 충청북도의 산 인근 농지에 서식하던 고라니

에게서 2022년 10월 27일에 채집되었으며, 흡혈한 성충 암컷 Haemaphysalis flava로 동정되었

다. 3마리는 파키스탄에서 사육하는 소에게서 채집된 흡혈한 성충 암컷 Rhipicephalus 

microplus로 동정되었다. A. phagocytophilum 와 E. canis에 동시감염이 검출된 참진드기 2

마리(TH63T11, TH66T)는 태국에서 사육하던 소에서 2022년 08월 10일에 채집된 흡혈한 성

충 암컷 Rhipicephalus microplus로 동정되었다. A. phagocytophilum 와 Borrelia에 동시감염

이 검출된 참진드기 1마리(US84T)는 2023년 06월 19일에 울산광역시 남구에 위치한 아파트 

산책로에서 발견된 고라니에게서 채집된 흡혈한 성충 암컷 Haemaphysalis longicornis로 동정

되었다. A. phagocytophilum 와 Rickettsia에 동시감염이 검출된 참진드기 8마리는 모두 국내

에서 채집되었으며, 강원도(1마리), 경기 전체(2마리), 울산광역시(4마리), 대청도(1마리) 지역

에서 채집되었다. 7마리 중 6마리(GW16T8, GGB9T4, GG7T1, US7T2, US46T, US57T1, 

US58T1)는 고라니에게서 채집되었으며 Haemaphysalis longicornis(4마리) 와 Haemaphysalis 

flava(2마리)로 동정되었다. 이 중 1마리(GGB9T4)는 Haemaphysalis 속(genus)까지만 동정되어 

종은 미상이다. 대청도 지역에서 채집된 참진드기 1마리(DC30T)는 2023년 05월 09일 초지에서 

채집된 흡혈 약충 Haemaphysalis flava로 동정되었다. A. phagocytophilum 와 Bartonella에 동

시감염이 검출된 참진드기는 3마리였으며, 2마리(CH92T3, CB99T1)는 충청북도 영동구의 농

지에 서식하던 노루와 청주시의 도로에서 발견된 고라니에게서 채집된 흡혈 성충 암컷 참진드

기로 동정되었다. 1마리(US56T2)는 울산광역시 도로변에서 발견된 노루에서 2023년 04월 26

일에 채집한 흡혈 성충 암컷 참진드기 Haemaphysalis longicornis로 동정되었다. E. canis 와 

Bartonella에 동시감염이 검출된 참진드기는 1마리(로 조사되어쓰며 2022년 12월 18일 베트남 

하노이의 목장에서 사육하던 소에게서 채집한 흡혈 성충 암컷 참진드기 Rhipicephalus 

microplus로 동정되었다. Borrelia 와 Rickettsia에 동시감염이 검출된 참진드기는 5마리로 조

사되었으며 2마리(IN22T2, IN26T1)은 인도네시아에서 사육하는 뱀으로부터 2023년 02월에 채

집한 참진드기 흡혈 성충 암컷 Amblyomma varanense와 흡혈 성충 수컷 Amblyomma 

gerveisi로 동정되었다. 3마리(JP14T, JP18T3, JP20T1)은 일본 홋카이도의 숲에서 채집되었으

며 박새와 검은지빠귀로부터 채집된 흡혈 약충 참진드기 Ixodes persulcatus로 동정되었다. 

Borrelia 와 Bartonella에 동시감염이 검출된 참진드기는 1마리(IN38T9)로 조사되었으며 인도네

시아에서 2023년 02월 22일에 불왁(Bulwak)에서 채집한 흡혈 성충 암컷 참진드기 
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Amblyomma gerveisi로 동정되었다. Rickettsia 와 Bartonella에 동시감염이 검출된 참진드기

는 5마리로 조사되었으며, 국내에서는 강원도에서 1마리(GW43T17), 충청북도에서 3마리

(CB60T6, CB92T1, CB93T1)에서 검출되었으며 고라니와 노루에게서 채집한 참진드기 

Haemaphysalis flava, Haemaphysalis longicornis, Ixodes scaularis 에서 검출되었다. 1마리

(IN12T8)는 인도네시아의 목장에서 채집되엇으며 2023년 02월 25일 소에게서 채집된 흡혈 성

충 암컷 참진드기 Haemaphysalis bispinosa로 동정되었다.

  병원체 3개에 동시 감염된 참진드기 수는 7마리로, 0.55%(8/1,279)의 감염률을 보였으며 

동시감염된 병원체 및 참진드기 수집, 동정 정보는 다음과 같다(표 112). A. phagocytophilum, 

A. bovis, Rickettsia spp. 병원체가 동시검출된 참진드기는 2마리였으며, 1마리(GG16T8)는 경기도 

용인시의 산기슭에서 2023년 06월 05일에 꿩으로부터 채집된 흡혈 약충 참진드기 Haemaphysalis 

longicornis로 동정되었다. 다른 1마리(US81T1)는 울산광역시 북구 창평동의 도로변에서 2023년 06

월 07일에 고라니로부터 채집된 흡혈 성충 암컷 참진드기 Haemaphysalis longicornis로 동정되었다. 

A. phagocytophilum, A. bovis, Bartonella spp. 병원체가 동시검출된 참진드기는 총 4마리였으며, 

강원지역에서 채집된 1마리 참진드기(GW42T4)는 강원도 화천군의 산에서 2022년 09월 02일 노루로

부터 채집되었다. 충북지역에서 채집된 참진드기 2마리(CB96T1, CB99T2)는 채집 시기는 차이가 있

으나, 모두 충청북도 청주시 상당구에 서식하던 고라니에게서 채집되었다. 1마리는 울산 울주군의 산

기슭에서 서식하던 노루에게서 2022년 10월 26일에 채집되었다. 양성이 검출된 4마리 참진드기 모

두 흡혈 성충 암컷 참진드기 Haemaphysalis longicornis로 동정되었다. A. phagocytophilum, E. 

chaffeensis, Borrelia spp. 병원체가 동시 검출된 참진드기는 국내 충청북도 영동군의 한 농지에 서

식하던 고라니에게서 2022년 10월 29일에 채집된 흡혈 성충 암컷 Amblyomma testudinarum으로 

동정되었다. 

  병원체 4개에 동시 감염된 참진드기 수는 1마리로, 0.08%(1/1,279)의 감염률을 보였으며 

동시감염된 병원체 및 참진드기 수집, 동정 정보는 다음과 같다(표 113). 1마리 참진드기

(US80T1)에서 A. phagocytophilum, A. bovis, E. canis, Rickettsia spp. 병원체가 동시 검출되었

다. 국내 울산지역 산기슭 및 도로변에서 포획된 고라니에서 2023년 06월 05일에 채집된 참

진드기이며, 흡혈한 성충 암컷 Haemaphysalis longicornis로 동정되었다.
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구분 표본 번호 병원체 채집 지역 채집일 동물 종 진드기 종
발육

단계

성

별

흡혈

상태
동물 서식지 서식지 특성

국외 IN11T2 Borrelia spp. + CCHFV 인도네시아 2023.03.17. 소 Haemaphysalis bispinosa 성충 ♀ O Harjobinangun,  Sleman 경작지

국내

GG3T14

A. phagocytophilum + A. bovis

경기도 2022.07.25. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 안산시 상록구 청곡길 50 들판, 농경지

GG16T7 경기도 2023.06.05. 꿩 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 용인시 이동읍 서리 1115 산기슭

GG18T1 경기도 2023.06.11. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ X 용인시 처인구 이동읍 원천로 11-28 산기슭

US11T1 울산광역시 2022.09.07. 고라니 Haemaphysalis longicornis 약충 - X 울주군 두동면 구미리 245-1 저수지, 산기슭

US12T3 울산광역시 2022.10.06. 고라니 Haemaphysalis longicornis 약충 - X 울주군 두동면 구미리 245-1 저수지, 산기슭

CB97T1 충청북도 2023.06.06. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 청주시 상당구 문의면 미천고은로 141 도로

국외 VC5T4 베트남 호치민 2023.07.21. 염소 Haemaphysalis bispinosa 약충 - O Tin Farm, Phu Ly, Vĩnh Cửu District 염소 목장

국내 CB5T5

A. phagocytophilum + E. chaffeensis

충청북도 2022.10.27. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 청주시 상당구 낭성면 무성리  224 농지, 산 인근

국외

PK5T1 파키스탄 2023.05.13. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O shaive yajada union council  jandwah 숲

PK7T2 파키스탄 2023.03.16. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O Pando  pur(Gujranwala) 정보없음

PK16T2 파키스탄 2023.03.16. 버팔로 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O Jaguwala(Pattoki) 경작지

국외

TH63T11

A. phagocytophilum + E. canis

태국 2022.08.10. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O Yuphapin's  Farm / Muak lek, Saraburi 정보없음

TH66T 태국 2022.08.10. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O Yuphapin's  Farm / Muak lek, Saraburi 정보없음

국내 US84T A. phagocytophilum + Borrelia spp. 울산광역시 2023.06.19. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ X 남구 무거동 927-6 아파트 산책로

국내

GW16T8

A. phagocytophilum + Rickettisia spp.

강원도 2022.07.11. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 가평군 설악면 묵안로  123번길 21 농지

GGB9T4 경기북부 2022.06.24. 고라니 Haemaphysalis spp. 성충 ♀ O 남양주시 화도읍 숲 인접 도로변

GG7T1 경기도 2023.03.27. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 화성시 남양읍 신남리 326-1 정보없음

US7T2 울산광역시 2022.08.26. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울주군 범서읍 서사리 553-2 논밭, 산기슭

표 111. 2개 병원체에 동시감염된 참진드기 동정 정보 및 감염 병원체
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  A, Anaplasma; E, Ehrlichia; -, 미해당; ♀, 암컷; ♂, 수컷.

US46T 울산광역시 2023.03.26. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 중구 서동 617 산기슭, 주택가

US57T1 울산광역시 2023.04.26. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 남구 두왕동 766-6 산책길, 산

US58T1 울산광역시 2023.05.02. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울주군 웅촌면 대대리 1637-9 주택가

DC30T 대청도 2023.05.09. 촉새 Haemaphysalis flava 약충 - O 대청도 초지 및 덤불

국내

CB92T3

A. phagocytophilum + Bartonella spp.

충청북도 2023.05.02. 노루 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 영동군 용산면 한곡리 252-1 농지

CB99T1 충청북도 2023.04.25. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 청주시 상당구 금천동 53-3 도로

US56T2 울산광역시 2023.04.26. 노루 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울주군 삼남읍 교동리 산86-21 도로변, 산

국외 VN12T10 E. canis + Bartonella spp. 베트남 하노이 2022.12.18. 소 Rhipicephalus microplus 성충 ♀ O MinhChâu, MinhChõu, VĩnhTường, Hanoi 목장

국외

IN22T2

Borrelia spp. + Rickettsia spp.

인도네시아 2023.02.21. 뱀 Amblyomma varanense 성충 ♀ O Ngawen, Klaten 정보없음

IN26T1 인도네시아 2023.02.22. 뱀 Amblyomma gerveisi 성충 ♂ O Wirobrajan,  Yogyakarta 정보없음

JP14T 일본 2023.02.14. 박새 Ixodes persulcatus 약충 - O 일본 홋카이도 정보없음

JP18T3 일본 2023.05.03. 검은지빠귀 Ixodes persulcatus 약충 - O 일본 홋카이도 숲

JP20T1 일본 2023.05.13. 검은지빠귀 Ixodes persulcatus 약충 - O 일본 홋카이도 숲

국외 IN38T9 Borrelia spp. + Bartonella spp. 인도네시아 2023.02.22. 불왁 Amblyomma gerveisi 성충 ♀ O Serang city 정보없음

국내

GW43T17

Rickettsia spp. + Bartonella spp.

강원도 2022.09.08. 노루 Ixodes spp. 약충 - O 태백시 함백산 산

CB60T6 충청북도 2023.04.25. 고라니 Haemaphysalis flava 성충 ♀ O 청주시 상당구 금천동 53-3 주택가

CB92T1 충청북도 2023.05.02. 노루 Ixodes scapularis 성충 ♀ O 영동군 용산면 한곡리 252-1 농지

CB93T1 충청북도 2023.05.13. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♂ X 청주시 상당구 미원면 대신리 산 5-1 산 속 도로

국외 IN12T8 인도네시아 2023.02.25. 소 Haemaphysalis bispinosa 성충 ♀ O Harjobinangun, Sleman 목장
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구분 표본 번호 병원체 채집 지역 채집일 동물 종 진드기 종
발육

단계

성

별

흡혈

상태
동물 서식지 서식지 특성

국내

GG16T8
A. phagocytophilum + A. bovis + 

Rickettsia spp. 

경기도 2023.06.05. 꿩 Haemaphysalis longicornis 약충 - O 용인시 이동읍 서리 1115 산기슭

US81T1 울산광역시 2023.06.07. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 북구 창평동 1149-3 산기슭, 도로변

국내

GW42T4

A. phagocytophilum + A. bovis + 

Bartonella spp.

강원도 2022.09.02. 노루 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 화천군 상서면 신대리 산

CB96T1 충청북도 2023.06.06. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 청주시 상당구 낭성면 인경리 131 도로

CB99T2 충청북도 2023.04.25. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 청주시 상당구 금천동 53-3 도로

US21T2 울산광역시 2022.10.26. 노루 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울주군 범서읍 천상리 773-1 산기슭, 인가

국내 CB1T5
A. phagocytophilum + 

E. chaffeensis + Borrelia spp
충청북도 2022.10.29. 고라니 Amblyomma testudinarium 성충 ♀ O 영동군 황간면 마산리

농지, 산 인근 

도로

표 112.  3개 병원체에 동시감염된 참진드기 동정 정보 및 감염 병원체

  A, Anaplasma; E, Ehrlichia; -, 미해당; ♀, 암컷; ♂, 수컷.

구분 표본 번호 병원체 채집 지역 채집일 동물 종 진드기 종
발육

단계

성

별

흡혈

상태
동물 서식지 서식지 특성

국내 US80T1
A. phagocytophilum + A. bovis + E. 
canis + Rickettsia spp.

울산광역시 2023.06.05. 고라니 Haemaphysalis longicornis 성충 ♀ O 울주군 언양읍 작동리 445-34 산기슭, 도로변

표 113. 4개 병원체에 동시감염된 참진드기 동정 정보 및 감염 병원체

  A, Anaplasma; E, Ehrlichia; -, 미해당; ♀, 암컷; ♂, 수컷.
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○ PCR을 통해 병원체가 검출된 참진드기의 숙주동물별 분류

  PCR을 통해 병원체가 검출된 참진드기의 검출수를 지역·숙주동물별로 분류하였다(그림

166-168). 

① RNA 바이러스

  참진드기 1,279마리에 대해 RNA 바이러스 검사를 진행한 결과, 5개 바이러스(SFTSV, 

TBEV, CCHFV, YV, LV)에 대해 SFTSV, LV, CCHFV에서만 양성이 검출되었다. SFTS 바이러

스는 조류, Langya 바이러스와 CCHF 바이러스는 포유류에서 채집된 참진드기에서 양성이 확

인되었다. SFTS 바이러스는 대청도에서 포획된 촉새와 흑산도에서 포획된 힝둥새에서 채집된 

참진드기 2마리에서 양성이 확인되었다(그림 166). Langya 바이러스는 강원지역에 서식하던 

고라니에게서 채집된 참진드기 1마리에서 양성이 검출되었다(그림 167). CCHF 바이러스는 인

도네시아의 목장에서 사육하던 소에서 채집한 참진드기 10마리에서 검출되었다(그림 168).

그림 166. SFTSV가 검출된 참진드기의 숙주동물별 분류.

그림 167. LV가 검출된 참진드기의 숙주동물별 분류.
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그림 168. CCHFV가 검출된 참진드기의 숙주동물별 분류.

② DNA 병원체

   참진드기 876마리에 대해 PCR을 통해 9개 DNA 병원체에 대한 검사를 진행한 결과, 7개 

병원체 A. phagocytophilum, A. bovis, E. chaffeensis, E. canis, Borrelia, Rickettsia, 

Bartonella 에서 양성이 검출되었다(그림 169). Babesia gibsoni와 Theileria에 대해서는 양성

이 검출되지 않았다. 

  A. phagocytophilum은 11개 지역 (강원, 경기, 울산, 충북, 대청도, 태국, 필리핀, 베트남 

하노이, 베트남 호치민, 인도네시아 파키스탄)에서 채집된 참진드기로부터 검출되었다. 숙주동

물 중 포유류로는 고라니, 노루, 너구리, 소, 개, 염소, 양에서 참진드기를 채집하였으며, 조류

중에서는 철새에 속하는 촉새와 텃새에 속하는 꿩에서 검출되었다. 

  A. bovis는 6개 지역(강원, 경기, 울산, 충북, 베트남 호치민, 인도네시아)에서 채집된 참진

드기로부터 검출되었다. 숙주동물 중 포유류로는 고라니, 노루, 염소, 양에서 참진드기가 채집

되었으며, 조류중에서는 텃새에 속하는 꿩에서 채집되었다.

  E. chaffeensis는 2개 지역(충북, 파키스탄)에서 채집된 참진드기에서 검출되었으며, 양성이 

검출된 참진드기의 숙주동물은 모두 포유류에 속하는 고라니, 소, 개로 조사되었다. 

  E. canis는 4개 지역(울산, 태국, 필리핀, 베트남 하노이)에서 채집된 참진드기에서 검출되

었으며, 양성이 검출된 참진드기의 숙주동물은 포유류인 고라니, 소, 개로 조사되었다. 태국에

서 채집된 1마리 참진드기는 플래깅(flagging)으로 채집되어 기타로 분류하였다. 

  Borrelia는 9개지역(경기, 울산, 충북, 흑산도, 필리핀, 베트남 호치민, 일본, 인도네시아, 파

키스탄)에서 채집된 참진드기에서 검출되었으며, 채집된 참진드기의 숙주동물 중 포유류는 고

라니, 너구리, 소, 염소로 조사되었고, 파충류는 뱀, 조류는 텃새로 분류되는 꿩을 제외하고 

모두 철새인 박새, 섬촉새, 검은지빠귀, 흰배지빠귀로 조사되었다. 특히 인도네시아에서 사육

하는 뱀에서 채집된 참진드기에서 Borrelia 병원체의 양성 검출률이 가장 높았다. 

  Rickettsia는 12개 지역(강원, 경기북부, 경기, 울산, 충북, 대청도, 흑산도, 베트남 하노이, 

일본, 몽골, 인도네시아, 대만)에서 검출되었으며, PCR 검사를 진행한 DNA 병원체 중, 가장 

많은 지역에서 검출되었으며, 양성이 검출된 참진드기수도 가장 높게 나타났다. 참진드기가 채

집된 숙주동물 중 포유류에 속하는 동물은 고라니, 노루, 너구리, 소, 개 5종인 것으로 확인되

었으며, 파충류로는 뱀, 물왕도마뱀 2종으로 확인되었다. 조류 중 철새는 12종(박새, 촉새, 섬
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촉새, 쇠유리새, 솔새사촌, 쇠개개비, 되지빠귀, 검은지빠귀, 호랑지빠귀, 흰배멧새, 검은멧새, 

쇠붉은뺨멧새)이 확인되었으며, 텃새는 6종(꿩, 수리부엉이, 참매, 집비둘기, 까치, 솔부엉이)

으로 조사되었다. Rickettsia 양성이 검출된 12개 지역 중, 특히 울산지역에서 Rickettsia 양성

이 검출된 참진드기가 18마리로 가장 많았으며, 주로 고라니에서 채집된 참진드기(9마리)로 

조사되었다. 

  Bartonella는 9개 지역(강원, 울산, 충북, 태국, 필리핀, 베트남, 하노이, 베트남, 호치민, 인

도네시아)에서 채집된 참진드기에서 양성이 검출되었다. 숙주동물 중 포유류에 해당하는 동물

로는 고라니, 노루, 소, 개, 염소, 양이 확인되었으며, 파충류는 물왕도마뱀, 조류는 철새 3종

(되지빠귀, 흰배지빠귀, 쇠붉은뺨멧새)인 것으로 조사되었다. Bartonella 양성이 검출된 참진드

기 중 필리핀에서 채집된 1마리 참진드기는 필리핀의 현지 협력 연구진에게 공유받은 시료로

서, 숙주동물의 정보가 미상으로서 불명으로 표기하였다.
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그림 169. DNA 병원체가 검출된 참진드기의 숙주동물별 분류.
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○ 연구 종료 이후 참진드기 보유 현황

  본 연구를 통해 채집된 참진드기수는 총 6,790마리이며 국내 지역에서 1,568마리, 국외에서 

5,222마리를 확보하였다. 이 중, 참진드기가 보유한 병원체 진단을 위해 실험에 사용된 참진

드기 수는 총 1,467마리(전체 참진드기수의 21.6％）이며 국내 515마리, 국외 952마리가 사

용되었다. 연구 진행 중 효율적인 RNA 및 DNA 추출을 위한 예비실험에 122마리(국내 48마

리, 국외 74마리) 참진드기를 사용하였으며, PCR을 이용한 병원체 검출을 위한 본 실험에 

1,279마리(국내 458마리, 국외 821마리) 참진드기를 사용하였다. 양성 RNA 바이러스가 검출

된 참진드기에서 추가 양성 검출을 확인하기 위해, 동일 숙주에서 채집한 참진드기에 대해 

PCR을 진행한 추가 실험에 총 66마리(국내 9마리, 국외 57마리) 참진드기를 사용하였다. 연

구 종료 기준 총 5,323마리의 참진드기를 초저온 냉동고에 보관 중이며, 국내 1,053마리, 국

외 4,270마리의 참진드기를 보관중이다. 보관중인 참진드기는 추후 연구에 이용할 예정이다

(표 114).

구 분 채집된 참진드기
사용된 참진드기

보유중인 참진드기
예비실험 본실험 추가실험

국 내 1,568 48 458 91) 1,053

국 외 5,222 74 821 572) 4,270

합 계 6,790 1,467 5,323

표 114. 참진드기 채집 및 사용 현황 (단위: 마리)

1) LV 양성검출 참진드기와 같은 숙주동물에서 채집된 참진드기에 대한 추가 PCR검사 9건  
2) CCHFV 양성검출 참진드기와 같은 숙주동물에서 채집된 참진드기에 대한 추가 PCR검사 57건  

- 혈액, 비장 분석 결과 

  국내 야생동물센터로부터 구조된 야생동물의 혈액과 비장을 대상으로 진행한 Nested-PCR 

검사를 진행한 결과는 다음과 같다 (표 115). 혈액은 280개, 비장은 96개로 376개의 샘플로 

총 5,264건의 PCR 검사를 진행하였다. RNA 바이러스의 경우 SFTSV에서 혈액 5개, 비장 1개

로 총 6개의 양성 수, 1.6% (6/376)의 양성률이 검출되었다. DNA 병원체의 경우 Anaplasma 

phagocytophilum 에서 혈액 118개, 비장 28개로 38.9% (146/376)의 양성률, A. bovis는 혈액 52

개, 비장 3개로 14.6% (53/376)의 양성률을 보였다. Borrelia spp. 는 혈액 44개, 비장 1개로 

12% (45/376)의 양성률을, Rickettsia spp. 는 혈액 12개로 5.1% (19/376)의 양성률 그리고 

Bartonella spp. 는 혈액 11개, 비장 1개로 3.2% (12/376)의 양성률이 검출되었다.  
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PCR 결과 혈액 비장 합계

병원체 검사수 양성수 양성률(%) 검사수 양성수 양성률(%)검사수양성수 양성률(%) 

RNA

SFTSV 280 5 1.8 96 1 1.0 376 6 1.6

CCHFV 280 0 0.0 96 0 0.0 376 0 0.0

TBEV 280 0 0.0 96 0 0.0 376 0 0.0

YezoV 280 0 0.0 96 0 0.0 376 0 0.0

LangyaV 280 0 0.0 96 0 0.0 376 0 0.0

DNA

A. phagocytophilum 280 118 42.1 96 28 29.2 376 146 38.9

A. bovis 280 52 18.6 96 3 3.1 376 55 14.6

E. chaffeensis 280 0 0.0 96 0 0 376 0  0.0

E. canis 280 0 0.0 96 0 0 376 0  0.0

B. gibsoni 280 0 0.0 96 0 0 376 0  0.0

Borrelia spp. 280 44 15.7 96 1 1.0 376 45 12.0

Rickettsia spp. 280 12 6.8 96 0 0 376 12  3.2 

Bartonella spp. 280 11 1.4 96 1 0 376 12  3.2

Theileria spp. 280 0 0.0 96 0 0 376 0  0.0

표 115. 국내 야생동물센터로부터 수집된 혈액 및 비장에 대한 RNA 바이러스와 DNA 병원체 전체 PCR 결과

  국내 야생동물센터에서 수령한 샘플 중 한 동물에서 혈액과 비장 모두 채취한 다음과 같다 

(표 116). 충북센터를 제외하고 나머지 센터의 샘플에서는 혈액, 비장 모두 채취한 샘플은 없

었다. 

표본 번호 동물 종 특이소견 
시료 채취 

시기 
동물 서식지 서식지 특성

CB2B, CB2S 고라니 
교통사고, 중족골 골절 

및 탈구, 안락사
내원 직후

충청북도 청주시 상당구 

목련로 236
산 인근 도로

CB5B, CB5S 고라니
교통사고, 중족골 탈구, 

안락사
폐사 직후

충북 청주시 상당구 

낭성면 무성리 224

농지, 

산 인근 도로

CB7B, CB7S 고라니
교통사고, 척추골절, 

안락사
폐사 직후

충북 청주시 서원구 

남이면 가마리 13-10

하천 인근 

도로

CB18B, CB18S 고라니
그물에 걸림, 

횡문근융해증, 안락사
내원 직후

충북 청주시 상당구 

문의면 도원리 647-7
농지

CB27B, CB27S 삵
고관절 탈구, 파행, 

안락사
안락사 직전

충북 음성군 음성읍 

동음리 525-1
골프장

CB36B, CB36S 고라니
교통사고, 척추골절, 

안락사
안락사 직전

충북 청주시 흥덕구 

봉명동 2893
도로

CB42B, CB42S 고라니 중수골 골절, 안락사 안락사 직전
충청북도 청주시 청원구 

율량로 103

주택가, 

아파트, 주차장

CB52B, CB52S 고라니
교통사고, 천추 탈구, 

안락사
안락사 직전

충청북도 청주시 상당구 

미원면 인경수산로 140
산 속 도로

CB63B, CB63S 고라니

교통사고, 천적공격, 

관골 골절, 경비골 

골절, 안락사

안락사 직전
충청북도 청주시 흥덕구 

강내면 다락태성길 3

교외의 

철강회사 내부

표 116. 야생동물센터에서 수령한 샘플 중 단일동물에서 혈액, 비장 모두 채취한 샘플 목록
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○ RNA 바이러스

국내 야생동물센터로부터 수집된 혈액, 비장 샘플에 대한 RNA 바이러스의 Nested-PCR 결

과는 다음과 같다(표 117-118). 확보된 혈액 샘플 중에서 중복되는 샘플은 제외하였으며 비장 

의 경우 크기가 작은 샘플은 제외하고 실험을 진행하였다. PCR이 진행된 샘플 개수는 혈액의 

경우 강원도 1개, 경기북부 12개, 경기도 1개, 울산 93개, 충청북도 119개, 을숙도 54개로 총 

280개이다. 비장의 경우 샘플 미확보 지역인 경기도와 을숙도를 제외하고, 강원도 12개, 경기

북부 2개, 울산 33개, 충청북도 49개로 총 96개이다.

 

병원체

강원 경기 북부 경기 울산 충청북도 을숙도 합계

검사수 양성수
양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)

SFTSV 1 0 0.0 12 0 0.0 1 0 0.0 93 0 0.0 119 4 3.4 54 1 1.9 280 5 1.8

CCHFV 1 0 0.0 12 0 0.0 1 0 0.0 93 0 0.0 119 0 0.0 54 0 0.0 280 0 0.0

TBEV 1 0 0.0 12 0 0.0 1 0 0.0 93 0 0.0 119 0 0.0 54 0 0.0 280 0 0.0

YezoV 1 0 0.0 12 0 0.0 1 0 0.0 93 0 0.0 119 0 0.0 54 0 0.0 280 0 0.0

LangyaV 1 0 0.0 12 0 0.0 1 0 0.0 93 0 0.0 119 0 0.0 54 0 0.0 280 0 0.0

표 117. 국내 야생동물센터로부터 수집된 혈액 샘플에 대한 RNA 바이러스 PCR 결과

병원체

강원 경기 북부 울산 충청북도 합계

검사수 양성수
양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)

SFTSV 12 0 0 2 0 0 33 0 0 49 1 2.0 96 1 1.0

CCHFV 12 0 0 2 0 0 33 0 0 49 0 0 96 0 0.0

TBEV 12 0 0 2 0 0 33 0 0 49 0 0 96 0 0.0

YezoV 12 0 0 2 0 0 33 0 0 49 0 0 96 0 0.0

LangyaV 12 0 0 2 0 0 33 0 0 49 0 0 96 0 0.0

표 118. 국내 야생동물센터로부터 수집된 비장 샘플에 대한 RNA 바이러스 PCR 결과

○ RNA 바이러스 양성 검출 혈액, 비장 분석

RNA 바이러스 양성이 검출된 혈액, 비장 샘플 정보 및 병원체 유전자 분석 결과 국내 야생동물센

CB65B, CB65S 고라니
흉추탈구, 두부외상, 

안락사
안락사 직전

충북 청주시 흥덕구 

오송읍 봉산리 1561
도로

CB66B, CB66S 까치
충돌 추정, 협조불능, 

안락사
안락사 직전

충청북도 청주시 흥덕구 

직지대로307번길 115
도로

CB67B, CB67S 고라니
안구파열, 안구진탕, 

두부외상, 안락사
안락사 직후

충북 청주시 청원구 

내수읍 원통리 256-1
도로

CB76B, CB76S 고라니

교통사고, 오른쪽 경골 

개방골절, 왼쪽 대퇴골 

원위부 폐쇄골절, 

안락사

안락사 당일
충북 청주시 상당구 

명암동 산 34
도로

CB80B, CB80S 고라니
교통사고, 부척골 골절, 

안락사

안락사 1일 

후

충북 청주시 상당구 

석교동 130-4

주택가 근처 

하천

CB89B, CB89S 고라니
교통사고, 요추탈구, 

안락사
안락사 당일

충북 청주시 서원구 

남이면 석판리 13-9
산 옆 도로

CB90B, CB90S 왜가리
교통사고, 골반골절, 

흉골골절, 안락사
안락사 당일

충북 청주시 서원구 

장암동 470-7
도로

CB93B, CB93S 고라니
교통사고, 척추골절, 

안락사
안락사 직전

충북 청주시 상당구 

미원면 대신리 산 5-1
산 속 도로
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터에서 수령한 376개의 샘플 중 Nested-PCR을 통해 확인된 SFTSV의 양성 샘플의 세부적인 정

보는 다음과 같다(표 119).

구분 표본 번호 채취 시기 동물 종 특이소견 동물 서식지 서식지 특성

혈액 CB22B1
2022-11-15

안락사 직전
고라니 척추골절, 안락사 충북 음성군 금왕읍 내송리 산 61-1 산속 도로

혈액 BS25B 2022-09-28 고라니 -
부산 기장군 철마면 

이곡리 31
-

비장 CB7S
2022-10-20

폐사 직후
고라니

교통사고, 척추골절, 

안락사 

충북 청주시 서원구 

남이면 가마리 13-10
하천 인근 도로

표 119. SFTSV 양성 혈액 및 비장 샘플 세부 내용 

PCR 산물으로 전기영동 진행했을 때, 한천배지의 목표 위치 346bp에서 SFTS 바이러스 양성 

밴드가 검출된 샘플에 대해 유전자 분석을 실시하였고, 분석된 병원체의 유전자 서열은 다음과 같

다. 

1) CB22B1(346bp)

>ACAAGATCGTCAAGGCATCAGGGAAAATGTCAAACTCAGGGTCTAAGAGGTTGATGGCACTTC

AAGAGAAATATGGACTGGTTGAGAGGGCAGAAACCAGGCTCTCAATCACTCCTGTGAGGGTAG

CACAGAGCCTTCCCACTTGGACATGCGCTGCAGCAGCAGCCTTAAAGGAGTATCTCCCAGTGG

GCCCAGCTGTCATGAACCTGAAAGTCGAGAATTACCCCCCAGAGATGATGTGCATGGCCTTTGG

TCTCTGATTCCAACTGCAGGGGTATCAGAAGCCACAACGAAGACCCTGATGGAGGCCTACTCTC

TGTGGCAAGATGCCTTCACCCAAGACTA

2) BS25B(346bp)

>AATAAGATCGTCAAGGCATCAGGGAAAATGTCGAACTCAGGGTCTAAGAGGTTGATGGCTCTC

CAAGAGAAGTATGGGCTGGTTGAGAGGGCAGAAACCAGGCTCTCAATCACTCCTGTAAGGGTG

GCACAGAGCCTTCCCACTTGGACATGTGCTGCAGCAGCAGCCTTAAAGGAGTATCTCCCAGTA

GGGCCAGCTGTCATGAACCTGAAGGTTGAGAATTATCCCCCAGAGATGATGTGCATGGCCTTTG

GGTCCCTGATTCCAACTGCGGGGGTATCAGAAGCCACTACGAAGACCCTGATGGAGGCCTACT

CTCTGTGGCAAGATGCCTTCACCAAGACTA

3) CB7S(346bp)

>AATAAGATCGTCAAGGCATCAGGGAAAATGTCAAACTCAGGGTCTAAGAGGTTGATGGCACTT

CAAGAGAAATATGGACTGGTTGAGAGGGCAGAAACCAGGCTCTCAATCACTCCTGTGAGGGTA

GCACAGAGCCTTCCCACTTGGACGTGCGCTGCAGCAGCAGCCTTAAAGGAGTATCTCCCAGTG

GGCCCAGCTGTCATGAACCTGAAGGTCGAAAATTACCCCCCAGAGATGATGTGCATGGCCTTTG

GGTCTCTGATTCCAACTGCAGGGGTATCAGAAGCCACAACGAAGACCCTGATGGAGGCCTACT

CTCTGTGGCAAGATGCCTTCACCAAGACTA
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② 병원체 유전자 계통분석을 통한 유전자형 파악

  SFTSV 양성 검출 샘플의 유전자 형이 어느 군집에 속하는지 파악하기 위해 검출된 혈액, 

비장의 유전자 서열과 NCBI 데이터베이스에 등록된 SFTSV S segment들을 모아 분석하였다. 

충북 센터에서 수령한 혈액, 비장 샘플은 SFTS 바이러스의 sub-genotype B-3, 을숙도 센터

에서 수령한 혈액 샘플은 genotype B-1로 확인되었다. SFTSV 양성 검출 동물은 모두 고라니

로 확인되었다(그림 170). 

그림 170. 충북, 을숙도 야생동물센터에서 구조된 고

라니의 혈액과 비장에서 SFTSV가 검출된 샘플의 계통

발생학적 분석 결과. Kwd, Korea water deer(고라니); 

ROK, Republic of Korea; , SFTSV sub-genotype 

B-3; , SFTSV sub-genotype B-1.
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○ DNA 병원체 

국내 야생동물센터로부터 수집된 혈액, 비장 샘플에 대한 DNA 병원체의 RT-PCR과  

Nested-PCR 결과는 다음과 같다(표 120-121). PCR이 진행된 샘플 개수는 RNA 바이러스와 

동일하다. 혈액의 경우 강원도 1개, 경기북부 12개, 경기도 1개, 울산 93개, 충청북도 119개, 

을숙도 54개로 총 280개이다. 비장의 경우 샘플 미확보 지역인 경기도와 을숙도를 제외하고, 

강원도 12개, 경기북부 2개, 울산 33개, 충청북도 49개로 총 96개이다.

병원체

강원 경기  북부 경기 충청북도 을숙도 합계

검사수 양성수
양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)

A. phagocytophilum 1 0 0.0 12 0 0.0 1 0 0.0 119 70 58.8 54 14 25.9 280 118 42.1

A. bovis 1 0 0.0 12 0 0.0 1 0 0.0 119 29 24.4 54 6 11.1 280 52 19.0

E. chaffeensis 1 0 0.0 12 0 0.0 1 0 0.0 119 0 0 54 0 0 280 0 0.0

E. canis 1 0 0.0 12 0 0.0 1 0 0.0 119 0 0 54 0 0 280 0 0.0

B. gibsoni 1 0 0.0 12 0 0.0 1 0 0.0 119 0 0 54 0 0 280 0 0.0

Borrelia spp. 1 0 0.0 12 0 0.0 1 0 0.0 119 26 21.9 54 6 11.1 280 44 15.7

Rickettsia spp. 1 0 0.0 12 0 0.0 1 0 0.0 119 10 8.4 54 1 1.9 280 19 6.8

Bartonella spp. 1 0 0.0 12 0 0.0 1 0 0.0 119 2 1.7 54 0 0 280 4 1.4

Theilaria spp. 1 0 0.0 12 0 0.0 1 0 0.0 119 0 0 54 0 0 280 0 0.0

표 120. 국내 야생동물센터로부터 수집된 혈액 샘플에 대한 DNA 병원체 PCR 결과

병원체

강원 경기북부 울산 충청북도 합계

검사수 양성수
양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)
검사수 양성수

양성률

(%)

A. phagocytophilum 12 0 0.0 2 0 0.0 33 0 0.0 49 28 57.1 96 28 29.2

A. bovis 12 0 0.0 2 0 0.0 33 1 3.0 49 2 4.1 96 3 3.1

E. chaffeensis 12 0 0.0 2 0 0.0 33 0 0.0 49 0 0 96 0 0.0

E. canis 12 0 0.0 2 0 0.0 33 0 0.0 49 0 0 96 0 0.0

B. gibsoni 12 0 0.0 2 0 0.0 33 0 0.0 49 0 0 96 0 0.0

Borrelia spp. 12 0 0.0 2 0 0.0 33 0 0.0 49 1 0 96 1 0.0

Rickettsia spp. 12 0 0.0 2 0 0.0 33 0 0.0 49 0 0 96 0 0.0

Bartonella spp. 12 0 0.0 2 0 0.0 33 0 0.0 49 0 0 96 0 0.0

Theilaria spp. 12 0 0.0 2 0 0.0 33 0 0.0 49 0 0 96 0 0.0

표 121. 국내 야생동물센터로부터 수집된 비장 샘플에 대한 DNA 병원체 PCR 검사 결과
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① DNA 병원체 양성이 검출된 혈액, 비장 샘플 정보 및 병원체 유전자 분석 결과

가) Anaplasma phagocytophilum 

국내 야생동물센터에서 수령한 혈액, 비장의 샘플에 대해 Nested-PCR를 통해 확인된 

Anaplasma phagocytophilum 양성 샘플의 세부적인 정보는 다음과 같다 (표 122). 

구분 표본 번호 채취 시기 동물 종 특이소견 동물 서식지 서식지 특성

혈액 GGB4B 2022-06-24 고라니 교통사고 경기도 남양주시 화도읍 도로변

비장 CB4S
2022-10-28

폐사 반나절 이후 
고라니 교통사고

충북 청주시 서원구 현도면 

죽전리 574-3
농지 인근 도로 

표 122. Anaplasma phagocytophlum 양성 검출 샘플 세부 사항 

  PCR 산물으로 전기영동 진행했을 때, 한천배지의 목표 위치 926 bp에서 A. phagocytophilum 

양성 밴드가 검출된 샘플에 대해 유전자 분석을 실시하였고, 분석된 병원체의 유전자 서열은 다음

과 같다. 

>GGB4B(926bp)

GTCGAACGGATTATTCTTTATAGCTTGCTATAAAGAATAGTTAGTGGCAGACGGGTGAGTAATGC

ATAGGAATCTACCTAGTAGTATAGGATAGCCACTAGAAGTGGTGGGTAATACTGTATAATCCCTG

CGGGGGAAAGATTTATCGCTACATGATGAGCCTATGTTAGATTAGCTAGTTGGTAGGGTAATGG

CCTACCAAGGCAGTGATCTATAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACACTGGAACTGAGACA

CGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCCTGATCC

AGCTATGCCGCGTGAGTGAGGAAGGCCTTAGGGTTGTAAAACTCTTTCAGTAGGGAAGATAATG

ACGGTACCCACAGAAGAAGTCCCGGCAAACTCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGGAGGGG

GCAAGCGTTGTTCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCATGTAGGCGGTTCGGTAAGTTAAAGGTGA

AATGCCAGGGCTTAACCCTGGAGCTGCTTTTAATACTGCCAGACTAGAGACCGGGAGAGGATA

GCGGAATTCCTAGTGTAGAGGTGAAATTCGTAGATATTAGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCG

GCTATCTGGTCCGGTACTGACGCTGAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACC

CTGGTAGTCCACGCTGTAAACGATGAGTGCTGAATGTGGGGATATTTTATCTCTGTGTTGAAGCT

AACGCGTTAAGCACTCCGCCTGGGGACTACGGTCGCAAGACTAAAACTCAAAGGAATTGACGG

GGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGCAACGCGAAAAACCTTACCACTC

CTTGACATGGAGATTAGATCCTTCTTAACGGAAGGG

>CB4S(926bp)

GTCGAACGGATTATTCTTTATAGCTTGCTATAAAGAATAGTTAGTGGCAGACGGGTGAGTAATGC

ATAGGAATCTACCTAGTAGTATGGGATAGCCACTAGAAATGGTGGGTAATACTGTATAATCCCTG

CGGGGGAAAGATTTATCGCTATTAGATGAGCCTATGTTAGATTAGCTAGTTGGTAGGGTAATGGC

CTACCAAGGCAGTGATCTATAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACACTGGAACTGAGATACG

GTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCCTGATCCAG
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CTATGCCGCGTGAGTGAGGAAGGCCTTAGGGTTGTAAAACTCTTTCAGTAGGGAAGATAATGAC

GGTACCTACAGAAGAAGTCCCGGCAAACTCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGGAGGGGGC

AAGCGTTGTTCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCATGTAGGCGGTTCGGTAAGTTAAAGGTGAAA

TGCCAGGGCTTAACCCTGGAGCTGCTTTTAATACTGCCAGACTAGAGACCGGGAGAGGATAGC

GGAATTCCTAGTGTAGAGGTGAAATTCGTAGATATTAGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCT

ATCTGGTCCGGTACTGACGCTGAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTG

GTAGTCCACGCTGTAAACGATGAGTGCTGAATGTGGGGATATTTTATCTCTGTGTTGAAGCTAAC

GCGTTAAGCACTCCGCCTGGGGACTACGGTCGCAAGACTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGA

CCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGCAACGCGAAAAACCTTACCACTCCTTA

CATGGAGATTAGATCCTTCTTAACGGAAGGG

나) Anaplasma bovis 

국내 야생동물센터에서 수령한 혈액, 비장의 샘플에 대해 Nested-PCR를 통해 확인된 

Anaplasma bovis 양성 샘플의 세부적인 정보는 다음과 같다 (표 123). 

구분 표본 번호 채취 시기 동물 종 특이소견 동물 서식지 서식지 특성

혈액 BS30B 2022-05-31 고라니 정보 없음 부산 해운대구 해운대로 469-110 정보 없음

비장 CB76S
2023-03-01

안락사 당일
고라니

교통사고, 오른쪽 경골 

개방골절, 왼쪽 대퇴골 

원위부 폐쇄골절, 안락사

충북 청주시 상당구 명암동 산 34 도로 

표 123. Anaplasma bovis 양성 검출 샘플 세부 사항 

  PCR 산물으로 전기영동 진행했을 때, 한천배지의 목표 위치 547 bp에서 A. bovis 양성 밴드가 

검출된 샘플에 대해 유전자 분석을 실시하였고, 분석된 병원체의 유전자 서열은 다음과 같다. 

>BS30B(547bp) 

TAGCTTGCTATGGGGACAATTAGTGGCAGACGGGTGAGTAATGCATAGGAATCTACCTAGTAGT

ATAGGATAGCCACTAGAAGTGGTGGGTAATACTGTATAATCCCTGCGGGGGAAAGATTTATCGC

TACATGATGAGCCTATGTTAGATTAGCTAGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCAGTGATCTA

TAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACACTGGAACTGAGACACGGTCCAGACTCCTACGGGA

GGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCCTGATCCAGCTATGCCGCGTGAGTGAG

GAAGGCCTTAGGGTTGTAAAACTCTTTCAGTGGGGAAGATAATGACGGTACCCACAGAAGAAGT

CCCGGCAAACTCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGGAGGGGGCAAGCGTTGTTCGGAATTAT

TGGGCGTAAAGGGCATGTAGGTGGTTTGGTAAGTTAAAGGTGAAATGCCAGGGCTTAACCCTGG

AGCTGCTTTTAATACTGCCAGACTGGAGTCCGGGAGA

>CB76S(547bp) 

TAGCTTGCTATGGGGACAATTAGTGGCAGACGGGTGAGTAATGCATAGGAATCTACCTAGTAGT

ATAGGATAGCCACTAGAAGTGGTGGGTAATACTGTATAATCCCTGCGGGGGAAAGATTTATCGC
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TACATGATGAGCCTATGTTAGATTAGCTAGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCAGTGATCTA

TAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACACTGGAACTGAGACACGGTCCAGACTCCTACGGGA

GGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCCTGATCCAGCTATGCCGCGTGAGTGAG

GAAGGCCTTAGGGTTGTAAAACTCTTTCAGTGGGGAAGATAATGACGGTACCCACAGAAGAAGT

CCCGGCAAACTCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGGAGGGGGCAAGCGTTGTTCGGAATTAT

TGGGCGTAAAGGGCATGTAGGTGGTTTGGTAAGTTAAAGGTGAAATGCCAGGGCTTAACCCTGG

AGCTGCTTTTAATACTGCCAGACTGGAGTCCGGGAGA

다) Borrelia 

국내 야생동물센터에서 수령한 혈액, 비장의 샘플에 대해 Nested-PCR를 통해 확인된 

Borrelia spp. 양성 샘플의 세부적인 정보는 다음과 같다 (표 124). 

구분 표본 번호 채취 시기 동물 종 특이소견 동물 서식지 서식지 특성

혈액 US15B1
2022-09-06

인수 직후
고라니 기립불능, 진전 울산광역시 중구 병영1동 467-24 주택가

표 124. Borrelia spp. 양성 검출 샘플 세부 사항 

  PCR 산물으로 전기영동 진행했을 때, 한천배지의 목표 위치 705 bp에서 Borrelia 양성 밴드가 

검출된 샘플에 대해 유전자 분석을 실시하였고, 분석된 병원체의 유전자 서열은 다음과 같다. 

>US15B1(Borrelia theileri, 705bp)

GCAGCTAAGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCTGACGGAGCGACACTGCGTGAACGAAGAAGG

TCGAAAGATTGTAAAGTTCTTTTATAAATGAGGAATAAGCTTTGTAGGAAATGACAAAGTGATGAC

GTTAGTTTATGAATAAGCCCCGGCTAATTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAAGGGGCGA

GCGTTGTTCGGGATCATTGGGCGTAAAGGGTGAGTAGGCGGATATGTAAGTCTATGTGTAAAAT

ACCACAGCTCAACTGTGGAACTATGCTAGAAACTGCATGACTAGAGTCTGATAGGGGAAGTTAG

AATTCCTGGTGTAAGGGTGGAATCTGTTGATATCAGGAAGAATACCAGAGGCGAAGGCGAACTT

CTAGGTCAAGACTGACGCTGAGTCACGAAAGCGTAGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGT

AGTCTACGCTGTAAACGATGCACACTTGGTGTTAATCGAAAGATTAGTACCGAAGCTAACGTGTT

AAGTGTGCCGCCTGGGGAGTATGCTCGCAAGAGTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGC

ACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGATACGCGAGGAACCTTACCAGGGCTTGACATA

TACAGGATATAGTTAGAGATAATTATTCCCCGTTTGGGGTCTATATACAGGTGCTGCATGGTTG

라) Bartonella  

국내 야생동물센터에서 수령한 혈액, 비장의 샘플에 대해 Nested-PCR를 통해 확인된 

Bartonella spp. 양성 샘플의 세부적인 정보는 다음과 같다 (표 125). 
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혈액 CB100B1
2023-06-19

안락사 직전
노루

교통사고, 탈진, 

기립불능, 안락사

충청북도 청주시 상당구 명암로 

197번길 81
도로

혈액 US117B1
2023-08-14

인수 직후
노루 정보 없음 울산 북구 양정동 630-1 도로변, 숲

표 125. Bartonella spp. 양성 검출 샘플 세부 사항 

  PCR 산물으로 전기영동 진행했을 때, 한천배지의 목표 위치 Bartonella 양성 밴드가 검출된 샘

플에 대해 유전자 분석을 실시하였고, 분석된 병원체의 유전자 서열은 다음과 같다. 

>CB100B1(Bartonella schoenbuchensis, 365bp)

CCGGAGGGCTTGTAGCTCAGTTGGTTAGAGCGCGCGCTTGATAAGCGTGAGGTCGGAGGTTCA

AGTCCTCCCAGGCCCACCATTTATGATTGCTGATAAGTTTGCTGATAAGTTTTTTGTGAATGTTTT

GATGGTCTTTTATCTTACGATCTTTCACTTTTATGTTGCAATCTTTCAAAAGTATTTGAACTGTTTTA

GGGGCCGTAGCTCAGCTGGGAGAGCACCTGCTTTGCAAGCAGGGGGTCGTCGGTTCGATCCC

GTCCGGCTCCACCATCTTTGGTTATCATCATCGTTAAAGAACAATGTTTGCAATAGATCTACAGA

TCTTAAGTCTATCATCTATTGCCTGTTCTATTGAAATTGT

>US21B(Bartonella capreoli, 354bp)

CCGGAGGGCTTGTAGCTCAGTTGGTTAGAGCGCGCGCTTGATAAGCGTGAGGTCGGAGGTTCA

AGTCCTCCCAGGCCCACCATTTATGATTGCTGATAAGTTTTTTGTGAATGTTTTGATGGTCTTTTA

TCTTACGATCTTTCACTTTTATGTTGCAATCTTTCAAAAGTATTTGAACTGTTTTAGGGGCCGTAG

CTCAGCTGGGAGAGCACCTGCTTTGCAAGCAGGGGGTCGTCGGTTCGATCCCGTCCGGCTCCA

CCATCTTTGGTTATCATCATCGTTAAAGAACAATGTTTGCAATAGATCTACAGATCTTAAGTCTAT

CTCTATTGCCTGTTCTATTGAAATTGTG

② 병원체 유전자 계통분석을 통한 유전자형 파악 

  국내 야생동물센터에서 수령한 혈액, 비장 샘플 중 고라니와 야생조류(수리부엉이, 흰뺨검둥

오리), 집비둘기에서 검출된 Anaplasma phagcytophilum, A. bovis의 계통발생학적 분석 결과

는 다음과 같다(그림 174). Anaplasma phagcytophilum 양성 샘플의 경우 국내 고라니의 비

장에서 분리된 시퀀스와 가장 유사하였으며(GU556621), A. bovis의 경우 일본의 시퀀스

(AB196475)와 유사한 것으로 확인되었다. 

  고라니, 노루, 너구리에서 검출된 Borrelia spp.의 경우 Borrelia theileri로 확인되었다. 국내 

너구리에서 분리된 Borrelia theileri (KY458576)와 함께 미국에서 분리된 Borrelia lonestari 

(AY166715)와도 유사한 것을 확인하였다(그림 175). 

  노루와 고라니에서 검출된 Bartonella spp.의 경우 Bartonella schoenbuchensis 그리고 

Bartonella capreoli로 확인되었는데, 스위스 노루에서 분리된 Bartonella schoenbuchensis 

(CP019789)와 계통학적으로 유사한 것을 확인하였다(그림 176). 
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그림 174. 경기북부, 충청북도, 울산 야생동물센터에서 구조된 야생동

물의 혈액과 비장에서 Anaplasma phagcytophilum, A. bovis가  검출

된 샘플의 계통발생학적 분석 결과. KWD, Korean water deer(고라니); 

SRD, Siberian roe deer(노루); ROK, Republic of Korea; CB62B1 

Bird, 수리부엉이; US151B1 Bird, 흰뺨검둥오리; US145B1 Bird, 집비

둘기; , Anaplasma phagcytophilum; , Anaplasma bovis. 
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그림 175. 경기북부, 충청북도, 울산 야생동물센터에서 구조된 고라니, 노루, 

너구리의 혈액에서 Borrelia spp. 가 검출된 샘플의 계통발생학적 분석 결과. 

KWD, Korean water deer(고라니); SRD, Siberian roe deer(노루); ROK, 

Republic of Korea; , Borrrelia theileri. 

그림 176. 울산, 충북 야생동물센터에서 구조된 고라니, 노루의 혈액에서 

Bartonella spp. 가 검출된 샘플의 계통발생학적 분석 결과. Kwd, 

Korean water deer(고라니); Srd, Siberian roe deer(노루); ROK, 

Republic of Korea; , Bartonella capreoli; , Bartonella 

schoenbuchensis. 
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○ 야생동물 혈액, 비장의 병원체 동시감염 조사

  혈액, 비장에 감염된 병원체의 동시감염조사를 위한 PCR 검사 결과, 총 14가지 병원체에 

대해 동시 감염된 혈액, 비장의 샘플은 다음과 같다(표 126). 병원체에 감염되지 않은 샘플은 

총 212개(혈액 147개, 비장 65개), 1개 병원체에 감염된 샘플은 총 92개(혈액 62개, 비장 30

개), 2개 병원체에 동시 감염된 샘플은 혈액 샘플만 39개였으며, 3개 병원체에 동시감염 샘플

은 혈액 샘플만 25개, 4개 병원체에 동시 감염된 샘플은 혈액 샘플만 8개로 나타났다.

동시 감염된 

병원체 수
감염된 병원체

샘플 수 

혈액 비장 

0
병원체 없음 147 65

소계 212

1 SFTSV 0 0

TBEV 0 0

CCHFV 0 0

YZ 0 0

LV 0 0

A. phagocytophilum 50 26

A. bovis 2 2

E. chaffeensis 0 0

E. canis 0 0

Babesia gibsoni 0 0

Borrelia spp. 2 1

Rickettsia spp. 2 0

Bartonella spp. 6 1

Theileria spp. 0 0

소 계 92

2
SFTSV + A. phagocytophilum 1 1

A. phagocytophilum + A. bovis 16 1

A. phagocytophilum + Bartonella spp. 3 0

A. phagocytophilum + Borrelia spp. 15 0

A. bovis + Borrelia spp 2 0

소 계 39

3

SFTSV+ A. phagocytophilum + A. bovis 2 0

SFTSV+ A. phagocytophilum + Borrelia spp. 1 0

A. phagocytophilum + A. bovis +Borrelia spp.  17 0

A. phagocytophilum + A. bovis +Rickettsia spp. 4 0

A. phagocytophilum + A. bovis +Bartonella spp. 1 0

소 계 25

4

SFTSV+A. phagocytophilum+A. bovis +Borrelia spp. 1 0

A. phagocytophilum+A. bovis +Borrelia spp.+Rickettsia spp 6 0

A. phagocytophilum+A. bovis +Rickettsia spp+Bartonella spp. 1 0

소 계 8

합 계 376

표 126. PCR를 통해 양성으로 확인된 야생동물 혈액, 비장 샘플 중 동시 감염 목록 
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  병원체 2개 이상에 동시 감염된 샘플은 다음과 같다(표 127). 경기북부, 충청북도, 울산, 을

숙도 센터에서 구조된 고라니, 노루에서 검출되었으며, 총 39개의 샘플에서 검출되었다. 3개 

이상의 병원체에 동시 감염된 샘플은 다음과 같다(표 128). 경기북부, 충청북도, 울산, 을숙도 

센터에서 구조된 고라니, 노루에서 검출되었으며 총 25개의 샘플에서 검출되었다. 4개 이상의 

병원체에 동시 감염된 샘플은 다음과 같다(표 129). 충청북도, 울산센터에서 구조된 고라니에

서 검출되었으며 총 8개의 샘플에서 검출되었다.

구분 병원체 지역 동물 종

혈액 
SFTSV + A. phagocytophilum 충청북도 고라니 

비장 

혈액 

A. phagocytophilum + A. bovis

경기북부 고라니 

울산 고라니, 노루 

충청북도 고라니 

비장 충청북도 고라니 

혈액 을숙도 고라니 

혈액 A. phagocytophilum + Bartonella spp.
울산 노루 

충청북도 노루 

혈액 A. phagocytophilum + Borrelia spp. 충청북도 고라니, 너구리 

혈액 A. bovis + Borrelia spp
울산 고라니 

충청북도 고라니 

표 127. 2개의 병원체에 동시 감염된 야생동물 종 목록 

구분 병원체 지역 동물 종

혈액 SFTSV+ A. phagocytophilum + A. bovis 충청북도 고라니 

혈액 SFTSV+ A. phagocytophilum + Borrelia spp. 충청북도 고라니 

혈액 A. phagocytophilum + A. bovis +Borrelia spp. 

경기북부 노루 

울산 고라니 

충청북도 고라니, 노루 

을숙도 고라니 

혈액 A. phagocytophilum + A. bovis +Rickettsia spp.
울산 고라니 

충청북도 고라니 

표 128. 3개의 병원체에 동시 감염된 동물 종 목록 

구분 병원체 지역 동물 종

혈액 SFTSV+A. phagocytophilum+A. bovis +Borrelia spp. 충청북도 고라니 

혈액 A. phagocytophilum+A. bovis +Borrelia spp.+Rickettsia spp

경기북부 고라니 

울산 고라니 

충청북도 고라니 

혈액 A. phagocytophilum+A. bovis +Rickettsia spp+Bartonella spp. 충청북도 고라니 

표 129. 4개의 병원체에 동시 감염된 동물 종 목록 
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○ PCR을 통해 병원체가 검출된 야생동물 혈액, 비장의 동물 종별 분류 

  PCR 검사를 통해 병원체 양성이 검출된 동물 종은 다음과 같다 (표 130). 포유류는 고라니, 

너구리, 노루이며, 조류는 참매, 집비둘기, 멧비둘기, 황조롱이, 흰뺨검둥오리, 꿩, 갈매기, 수

리부엉이, 큰부리까마귀, 왜가리, 까치로 확인되었다. 포유류에서 검출된 병원체는 A. 

phagocytophilum, A. bovis, Borrelia spp., Rickettsia spp., Bartonella spp. 이며 조류에서

는 A. phagocytophilum, A. bovis, Rickettsia spp., Bartonella spp.가 검출되었다.

샘플 종류 지역

조류 포유류

동물 종 검출 병원체 동물 종 검출 병원체

혈액

강원도 참매 Bartonella spp. -

경기 북부
-

고라니

A. phagocytophilum 
A. bovis
Borrelia spp.

Rickettsia spp.

노루

A. phagocytophilum 
A. bovis
Borrelia spp.

울산

집비둘기 

멧비둘기

황조롱이

흰뺨검둥오리 

A. phagocytophilum 고라니

A. phagocytophilum 
A. bovis
Borrelia spp.

Rickettsia spp.

꿩 Bartonella spp. 너구리 
A. phagocytophilum 
Borrelia spp.

갈매기 Rickettsia spp. 노루

A. phagocytophilum 
A. bovis
 Bartonella spp.

충청북도

수리부엉이

흰뺨검둥오리

집비둘기

왜가리

A. phagocytophilum 고라니 

 SFTSV

A. phagocytophilum 
A. bovis
Borrelia spp.

Rickettsia spp.

Bartonella spp.

까치

왜가리
Bartonella spp. 노루 

A. phagocytophilum 
A. bovis 
Borrelia spp.

Rickettsia spp. 

Bartonella spp.

을숙도 

큰부리까마귀 A. phagocytophilum

고라니

SFTSV

A. phagocytophilum 
A. bovis, Borrelia spp. 

Rickettsia spp.왜가리 Bartonella spp.

비장 

울산 흰뺨검둥오리 A. bovis -

충북 왜가리 Bartonella spp. 고라니

A. phagocytophilum 
A. bovis
Borrelia spp.

표 130. 국내 야생동물센터로부터 수집된 혈액, 비장 샘플 중에서 양성 검출된 동물 종 



273

○ 병원체 분석 결과 종합

  본 연구 수행간 국내·외에서 수집한 임상시료(참진드기, 동물의 혈액 및 비장)를 대상으로 

NGS 및 PCR을 이용한 병원체의 분석 결과, 총 56개의 바이러스, 25개의 세균, 5개의 주혈원

충을 확인하였으며, 국가별로 확인된 병원체의 수는 표 131과 같다.

지역
검출된 바이러스 수 검출된 세균 수 검출된 주혈원충 수

NGS PCR* NGS PCR* NGS PCR*

대한민국 30 2 8 7 2 0

태국 3 0 4 3 0 0

몽골 14 0 5 1 1 0

홍콩 - 0 - 0 - 0

필리핀 10 0 2 4 1 0

베트남(하노이) 3 0 4 4 0 0

베트남(호치민) 2 0 3 4 0 0

일본 3 0 4 2 0 0

인도네시아 7 1 5 5 1 0

대만 9 0 2 1 0 0

파키스탄 6 0 4 4 0 0

소계 53 3 18 7 5 0

합계 56 25 5

표 131. 국내·외에서 수집한 참진드기로부터 NGS 및 PCR 분석을 통해 확인된 병원체의 지역별 검출 결과

*, 참진드기뿐만 아니라 동물의 혈액 및 비장에서 검출된 병원체를 합산하여 표기함; -, 시료 부족으로 

분석 미실시.
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  국내와 국외에서 수집한 참진드기 및 기타 임상시료(동물의 혈액과 비장)로부터 검출된 병원

체를 분석 방법(NGS, PCR)에 따라 구분하여 목록화하였다. 먼저 국내에서 수집한 참진드기 

및 동물의 혈액과 비장으로부터 검출된 병원체는 표 132와 같다. 

지역 병원체 구분 NGS PCR* 합계

강원

바이러스

▲ Cercopithecine betaherpesvirus 5

▲ Dabieshan uukuvirus

◆ Equid alphaherpesvirus 1

▲ Hubei sobemo-like virus 15

■ Human betaherpesvirus 5

■ Human gammaherpesvirus 4

■ Human respirovirus 3

● Langya virus 
8

세균
●  Anaplasma phagocytophilum

● Rickettsia japonica

● Anaplasma phagocytophilum
◆ Anaplasma bovis 
○ Rickettsia spp.

■ Rickettsia jingxinensis

○ Bartonella spp.

6

주혈원충 ◆ Theileria luwenshuni - 1

경기

남부

바이러스

▲ Cercopithecine betaherpesvirus 5

■ Human respirovirus 3

● Orf virus

▲ Wuhan tick virus 1

- 4

세균 -

● Anaplasma phagocytophilum

◆ Anaplasma bovis 

◆ Borrelia theileri

● Borrelia miyamotoi
○ Rickettsia spp.

● Rickettsia monacensis 

6

주혈원충
▲ Theileria capreoli

◆ Theileria luwenshuni
- 2

경기

북부

바이러스

▲ Brown dog tick phlebovirus 1

▲ Cercopithecine betaherpesvirus 5

▲ Changping tick virus 2

■ Human gammaherpesvirus 4

■ Human respirovirus 3

◆ Macacine betaherpesvirus 3

▲ Paguma larvata torque teno

 virus

■ SARS-related coronavirus

● Semliki Forest virus

▲ Tick phlebovirus

◆ Woodchuck hepatitis virus

- 11

세균
▲ Anaplasma odocoilei

● Rickettsia tamurae

● Anaplasma phagocytophilum
◆ Anaplasma bovis 

◆ Borrelia theileri

○ Rickettsia spp.

6

주혈원충
▲ Theileria capreoli

◆ Theileria luwenshuni
- 2

표 132. 국내에서 수집한 참진드기로부터 NGS 및 PCR 분석을 통해 확인된 병원체의 검출 결과 
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충북

바이러스

▲ Cercopithecine betaherpesvirus 5

● Guanarito mammarenavirus

▲ Okutama tick virus

▲ Torque teno Tadarida 

brasiliensis virus 2

● Severe fever with thrombocytopenia 

syndrome (SFTS)
5

세균
● Anaplasma phagocytophilum

● Rickettsia tamurae

● Anaplasma phagocytophilum
◆ Anaplasma bovis 
● Ehrlichia chaffeensis 

○ Borrelia spp.

● Borrelia afzelii 
○ Rickettsia spp.

■ Rickettsia jingxinensis

● Rickettsia monacensis 
○ Bartonella spp.

■ Bartonella schoenbuchensis 

11

주혈원충 ◆ Theileria luwenshuni - 1

울산

바이러스

◆ Bovine orthopneumovirus

▲ Cercopithecine betaherpesvirus 5

◆ Equid alphaherpesvirus 1

■ Human betaherpesvirus 7

■ Human gammaherpesvirus 4

■ Human gammaherpesvirus 8

■ Human respirovirus 3

◆ Macacine betaherpesvirus 3

▲ Norway partiti-like virus 1

◆ Sacbrood virus

■ SARS-related coronavirus

● Semliki Forest virus

▲ Shanxi tick virus 2

- 13

세균

● Coxiella burnetii
● Rickettsia japonica
▲ Rickettsiella massiliensis
● Rickettsia tamurae

● Anaplasma phagocytophilum
◆ Anaplasma bovis 
◆ Ehrlichia canis 

○ Borrelia spp.

● Borrelia garinii
◆ Borrelia theileri
○ Rickettsia spp.

■ Rickettsia jingxinensis

○ Bartonella spp.

■ Bartonella schoenbuchensis 

▲ Bartonella capreoli 

15

주혈원충 ▲ Theileria capreoli - 1

부산

바이러스 X
● Severe fever with thrombocytopenia 

syndrome (SFTS)
1

세균 X

● Anaplasma phagocytophilum
◆ Anaplasma bovis 
○ Borrelia spp.

○ Rickettsia spp.

4

주혈원충 X - 0

대청도

바이러스

▲ Cercopithecine betaherpesvirus 5

▲ Human endogenous retrovirus

■ Human respirovirus 3

▲ Okutama tick virus

■ SARS-related coronavirus

● Semliki Forest virus

● Severe fever with thrombocytopenia 

syndrome (SFTS)
7

세균

● Coxiella burnetii

■ Francisella hispaniensis

● Rickettsia japonica

● Anaplasma phagocytophilum
● Rickettsia heilongjiangensis 

■ Bartonella schoenbuchensis 
6

주혈원충 - - 0
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●, 인수공통감염병을 유발하는 병원체; ○, 종 미확인 병원체이지만 인수공통감염병을 유발하는 병원

체; ■, 사람에서 병원성을 나타내는 병원체; ◆, 동물에서 병원성을 나타내는 병원체; ▲, 현재까지 병

원성이 확인되지 않은 병원체. *, 참진드기뿐만 아니라 동물의 혈액 및 비장에서 검출된 병원체를 합산

하여 표기함; X, 시료 부족으로 분석 미실시; -, 검출된 병원체 없음.

  국외의 포유류, 야생조류 및 파충류로부터 채집한 참진드기에서 NGS와 PCR 분석을 통해 

검출된 병원체는 표 133과 같이 목록화하였다.

흑산도

바이러스
▲ Cercopithecine betaherpesvirus 5

▲ Iflavirus IfronI

● Severe fever with thrombocytopenia 

syndrome (SFTS)
3

세균 ● Coxiella burnetii
● Borrelia turdi
○ Rickettsia spp.

3

주혈원충 - - 0

제주도

바이러스
▲ Cercopithecine betaherpesvirus 5

■ Human immunodeficiency virus 1
- 2

세균 ◆ Rickettsia bellii - 1

주혈원충 - - 0

합계

바이러스 30 2 32

세균 8 16 24

주혈원충 2 0  2

지역 병원체 구분 NGS PCR 합계

태국

바이러스

▲ Cercopithecine betaherpesvirus 5

● Orf virus

▲ Wuhan tick virus 1

- 3

세균

▲ Anaplasma odocoilei

● Anaplasma phagocytophilum

● Borrelia miyamotoi

◆ Coxiella cheraxi

● Anaplasma phagocytophilum
◆ Ehrlichia canis 

○ Bartonella spp.

6

주혈원충 - - 0

몽골

바이러스

● Beiji nairovirus

◆ Bovine viral diarrhea virus 1

◆ Bovine viral diarrhea virus 2

▲ Cercopithecine betaherpesvirus 5

▲ Gakugsa tick virus

■ Human alphaherpesvirus 1

■ Human gammaherpesvirus 4

■ Human gammaherpesvirus 8

■ Human immunodeficiency virus 1

▲ Lesnoe mivirus

▲ Mukawa phlebovirus

▲ Sara tick phlebovirus

■ SARS-related coronavirus

◆ Woodchuck hepatitis virus

- 14

세균

● Anaplasma phagocytophilum

● Borrelia garinii

● Ehrlichia ewingii

▲ Ehrlichia muris

● Rickettsia slovaca

○ Rickettsia spp.

● Rickettsia tarasevichiae 
7

주혈원충 ● Babesia microti - 1

홍콩

바이러스 X - 0

세균 X - 0

주혈원충 X - 0

표 133. 국외에서 수집한 참진드기로부터 NGS 및 PCR 분석을 통해 확인된 병원체의 검출 결과 
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필리핀

바이러스

▲ Cercopithecine betaherpesvirus 5

▲ Changping mivirus

● Chikungunya virus

◆ Jaagsiekte sheep retrovirus

▲ Lihan uukuvirus

● Orf virus

■ SARS-related coronavirus

▲ Torque teno virus

▲ Trinbago virus

▲ Xiangxi Ortho tick virus 1

- 10

세균
● Coxiella burnetii

● Ehrlichia ewingii

● Anaplasma phagocytophilum
◆ Ehrlichia canis 

◆ Borrelia theileri

○ Bartonella spp.

6

주혈원충 ◆ Hepatozoon canis - 1

베트남

(하노이)

바이러스

● Orf virus

▲ Porcine associated porprismacovir

us

▲ Torque teno virus

- 3

세균

● Anaplasma phagocytophilum

▲ Borrelia puertoricensis

● Coxiella burnetii

◆ Coxiella cheraxi

● Anaplasma phagocytophilum
◆ Ehrlichia canis 

○ Rickettsia spp.

○ Bartonella spp.

7

주혈원충 - - 0

베트남

(호치민)

바이러스
■ Human respirovirus 3

● Orf virus
- 2

세균

▲ Borrelia puertoricensis

● Coxiella burnetii

◆ Coxiella cheraxi

● Anaplasma phagocytophilum
◆ Anaplasma bovis 
◆ Borrelia theileri

○ Bartonella spp.

7

주혈원충 - - 0

일본

바이러스

▲ Cercopithecine betaherpesvirus 5

● Guanarito mammarenavirus

■ Human betaherpesvirus 5

- 3

세균

● Borrelia lusitaniae

● Coxiella burnetii

● Ehrlichia ewingii

▲ Ehrlichia muris

● Borrelia garinii
● Borrelia afzelii 

○ Rickettsia spp.

● Rickettsia helvetica
● Rickettsia monacensis 
● Rickettsia tarasevichiae

10

주혈원충 - - 0

인도네

시아

바이러스

▲ Brown dog tick phlebovirus 2

▲ Cercopithecine betaherpesvirus 5

▲ Changping mivirus

◆ Gallid alphaherpesvirus 1

▲ Human endogenous retrovirus H

▲ Human endogenous retrovirus K

▲ Okutama tick virus

● Crimean-Congo haemorrhagic 

fever (CCHF)
8

세균

● Bartonella schoenbuchensis

● Borrelia hermsii

■ Francisella hispaniensis

◆ Rickettsia bellii

● Rickettsia slovaca

● Anaplasma phagocytophilum
◆ Anaplasma bovis 

○ Borrelia spp.

▲ Borrelia turcica

○ Rickettsia spp.

● Rickettsia tamurae

○ Bartonella spp.

◆ Bartonella bovis

13

주혈원충 ▲ Hepatozoon ophisauri - 1
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●, 인수공통감염병을 유발하는 병원체; ○, 종 미확인 병원체이지만 인수공통감염병을 유발하는 병원

체; ■, 사람에서 병원성을 나타내는 병원체; ◆, 동물에서 병원성을 나타내는 병원체; ▲, 현재까지 병

원성이 확인되지 않은 병원체. *, 참진드기뿐만 아니라 동물의 혈액 및 비장에서 검출된 병원체를 합산

하여 표기함; X, 시료 부족으로 분석 미실시; -, 검출된 병원체 없음.

대만

바이러스

▲ Bangxi Phenu tick virus 1

▲ Brown dog tick phlebovirus 2

▲ Cercopithecine betaherpesvirus 5

◆ Equine infectious anemia virus

■ Human alphaherpesvirus 1

■ Human respirovirus 3

◆ Sacbrood virus

● Semliki Forest virus

▲ Torque teno Tadarida brasiliensis 

virus 2

- 9

세균
● Coxiella burnetii

● Rickettsia slovaca
○ Rickettsia spp. 3

주혈원충 - - 0

파키스

탄

바이러스

▲ Cercopithecine betaherpesvirus 5

◆Equid alphaherpesvirus 1

▲ Hubei tick virus 1

▲ Iflavirus HdromIV

● Orf virus

▲ Torque teno Tadarida brasiliensis 

virus 2

- 6

세균

● Anaplasma phagocytophilum

◆ Coxiella cheraxi

● Ehrlichia ewingii

■ Francisella hispaniensis

● Anaplasma phagocytophilum
● Ehrlichia chaffeensis
◆ Borrelia theileri

6

주혈원충 - - 0

합계

바이러스 40 1 41

세균 15 16 31

주혈원충 3 0 3
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(3) 병원체 분리 및 확보 결과 

○  고라니 비장 조직에서 SFTSV 분리주 확보

① PCR 방법을 이용하여 확인

  SFTSV 분리주의 확인을 위해 상층액과 세포의 RNA를 추출한 후 Nested-PCR을 이용하여 

결과를 확인하였다. SFTSV 양성이 확인된 고라니 비장샘플을 전처리하여 Vero E6 세포에 접

종하고, 상층액 및 세포 계대배양을 통해 SFTSV 분리를 시도하였다. 고라니 비장에서 SFTSV 

분리주 확보를 위한 계대배양모식도는 그림 177과 같다. 실험시 SFTSV 감염을 반복적으로 관

찰하기 위해 중복실험(duplicate)을 진행하였고, 고라니 비장 샘플을 전처리하여 VeroE6 세포

에 감염시킨 원배지(original)를 A, B로 명명하였다. A배지에서는 반복적인 배양이 실패하여 B

배지에서 계대배양을 시도하였으며, 3세대 계대배양까지 진행한 VeroE6의 상층액(BP1S2)과 

세포(BP1S1P1)에서 Nested-PCR 통해 SFTSV 감염을 확인하였다(그림 178).

그림 177. 고라니의 비장에서 SFTSV 분리주 확보를 위한 계대 배양 모식도. 

그림 178. 고라니 비장으로부터 SFTSV 분리를 위해 계대배양한 세포 및 

상층액에서 Nested-PCR을 진행하여 SFTSV 감염 확인. 
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② 면역형광법(Immunofluorescence assay, IFA)을 이용하여 고라니 비장샘플에서 SFTSV 분리 확인

   Nested-PCR을 통해 SFTSV 양성 밴드가 확인된(그림 178) SFTSV 분리주의 확인을 위해, 

고라니 비장샘플의 분리주를 감염시킨 Vero E6 세포를 사용하여 항원슬라이드를 제작하였다. 

대조시료(blank)를 포함하여 실험을 진행하였으며 실험에 사용되는 모든 샘플에 진행되는 시험

방법과 동일한 용량, 비율의 시약을 사용하였다. 이전에 SFTSV 항체 양성 및 음성이 확인된 

고라니의 혈청 샘플들을 이용하여 항체 검사를 실시한 후, 2차 항체로는 Anti-Deer IgG(H+L) 

Antibody, FITC-Labeled 0.5mg(Seracare, Milford, MA, USA)를 사용하였다. 형광현미경

(EVOS™ M7000 Imaging System, Thermo Fisher Scientific, MA, USA)으로 양성 결과를 확

인하였다(그림 179). 

그림 179. 40x 배율로 촬영된 DAPI와 GFP를 병합한 항원 슬라이드 검사 결과. 좌측, 바탕시료(blank)

로 면역형광법을 진행한 결과; 중앙, SFTSV 항체 양성 고라니 혈청 샘플로 면역형광법을 진행한 결과; 

우측, SFTSV 항체 음성 고라니 혈청 샘플로 면역형광법을 진행한 결과.
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(4) 병원체 분석 결과에 대한 고찰

  이 연구는 아시아 철새이동경로 상에 있는 국가들로부터 채집한 참진드기에서 진드기 매

개 병원체를 검출하고, 이러한 병원체가 철새를 통해 국경 너머 전파될 수 있는 가능성을 

예측하기 위한 목적으로 수행되었다. 이를 위해, 한국을 포함한 10개국의 야생 동물(철새 

포함), 사육동물 및 식생으로부터 참진드기 및 동물의 혈액 또는 비장을 수집 후 병원체 검

출을 시도하였다. 특히 NGS 분석 및 PCR 분석을 통해 참진드기로부터 다양한 병원체인 바

이러스, 세균, 주혈원충의 검출을 시도하고자 하였다.

  먼저 아시아 10개 국가의 동물로부터 채집한 참진드기의 풀링 샘플 22개(국내 12개, 국

외 10개)을 대상으로 NGS 분석을 실시한 결과, 23과의 바이러스 53종, 참진드기 매개 병

원체로 알려진 6과의 세균 18종 및 3과의 주혈원충 5종과 관련된 유전자 염기서열을 확인

하였다(표 132, 133).

가. NGS 분석을 통해 검출된 바이러스에 대한 고찰

  국내·외에서 수집된 참진드기로부터 NGS 분석을 실시한 결과, 총 23과 53종의 바이러스

를 확인하였다. 국내의 야생 포유류에서는 15과 24종, 야생 조류에서는 10과 14종의 바이

러스가 확인되었으며, 국외의 야생동물 및 사육동물 중 포유류에서는 17과 27종, 야생 조류

에서는 10과 16종, 그리고 파충류에서는 4과 3종의 바이러스를 확인하였다. 특히 인수공통

감염병을 일으킬 수 있는 5종의 바이러스가 확인되었고, 또한 사람에서 병원성을 보이는 8

종의 바이러스, 그리고 동물에서 병원성을 보이는 10종의 바이러스가 확인되었다. 

  이 연구에서 확인된 인수공통감염성 바이러스 중 Guanarito mammarenavirus는 주로 남

아메리카의 토착 지역 방문시 해당 바이러스에 감염된 설치류의 분비물 및 배설물과 접촉하

거나 감염 환자의 혈액 및 체액을 통해 전파 가능한 것으로 알려진 바이러스이다(Milazzo 

et al., 2011). 사람에 감염시 초기에는 발열, 두통, 구토, 설사, 혈소판 감소증, 백혈구감소

증 등을 보이며, 중증인 경우 흑변, 점상출혈 및 다발성 장기부전 끝에 사망에 이르는 베네

주엘라 출혈열을 유발할 수 있다(Silva-Ramos et al., 2022). 이는 치명률이 30%에 달하는 

제1급감염병인 남아메리카출혈열에 속하며, 질병 발생 또는 유행 즉시 신고의 의무가 있고 

음압 격리가  필요한 법정감염병으로 지정되어있으나 현재까지는 국내 발생 보고가 없다. 

이번 연구간 국내의 야생 포유류에서 채집한 참진드기로부터 해당 바이러스가 확인된 것은 

국내의 야생 포유류 및 참진드기에서 이 바이러스가 순환하고 있을 가능성을 시사한다. 또

한 일본의 야생 조류에서 채집한 참진드기로부터 Guanarito mammarenavirus와 관련하여 

많은 수의 바이러스 read가 확인됨에 따라, 계절에 따른 철새 이동 경로에 따라 이 바이러

스가 국내로 유입될 가능성을 고려할 수 있다. 따라서 원인미상열 환자의 진단에 있어서도 

감별진단의 대상으로써 고려되어야 할 것이다.

  Semliki Forest virus는 주로 Aedes 속 모기에 의해 전파되며, Chikungunya virus와 유전

적으로 유사한 바이러스이다(Fazakerley, 2002). 이 바이러스는 사람에 감염시 대부분은 발

열, 두통, 관절통 등 경증의 임상증상을 유발하나, 중증의 경우 수막뇌척수염 발생 및 사망

에 이를 수 있다(Mathiot et al., 1990). 주로 아프리카 지역에서 검출되는 바이러스이나 

1971년 베트남에서 확인된 Me Tri virus가 2008년에 이르러 Semliki Forest virus의 하위그

룹에 속하는 바이러스임이 밝혀짐에 따라, 해당 바이러스가 기존의 토착 지역을 넘어 광범

위하게 전파되고 있음을 추정할 수 있다(Hien et al., 2008). 이번 연구 수행간 국내 야생 

포유류와 야생 조류에서 채집한 참진드기로부터 해당 바이러스가 확인된 것은 이 바이러스
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가 모기뿐 아니라 진드기를 매개해서도 전파될 수 있는 가능성 뿐만 아니라 국내의 자연계

에서도 순환하고 있을 가능성을 제시한다. 현재까지 국내에서 이 바이러스가 검출되었다는 

공식적인 보고가 없어, 지속적인 감시 및 예찰이 필요할 것으로 판단된다.

  Orf virus는 감염된 염소나 면양과의 접촉에 의해 전파될 수 있으며, 사람에서는 경증의 

전염성 농포성 피부염을 유발할 수 있는 바이러스이다(Bergqvist et al., 2017). 이 바이러

스는 세계적으로 널리 분포하며, 국내의 흑염소에서도 검출된 바 있다(Park et al., 2004; 

Oem et al., 2013). 이번 연구 수행간 국내의 야생 포유류, 그리고 태국, 필리핀, 베트남

(하노이, 호치민) 및 파키스탄의 포유류에서 채집한 참진드기로부터 해당 바이러스가 검출

됨에 따라, 한국을 비롯한 아시아에 널리 분포하는 인수공통감염성 바이러스임을 확인할 수 

있었으며, 향후 orf virus의 특징적인 유전서열의 비교를 통해 계통 분석을 실시한다면 이 

바이러스의 역학 정보 또한 확보할 수 있을 것으로 판단된다. 이 바이러스 역시 진드기와 

같은 흡혈 절지동물을 매개로 전파 가능한 증거는 현재까지 보고된 바 없기 때문에, 전파 

기전에 대한 추가적인 연구도 이루어져야 할 것이다. 

  Chikungunya virus는 동아프리카에서 처음 확인된 모기 매개 바이러스로, 사람에 감염시 

심각한 관절통을 유발할 수 있다(Lumsden, 1955; Mavalankar et al., 2008). 이 바이러스

는 아프리카와 아시아 지역의 사람 또는 모기로부터 다수 보고되었으나, 많은 연구에서 불

구하고 중간 매개 동물에 대한 증거는 현재까지 거의 없는 상태이다(Powers and Logue, 

2007). 아프리카의 사바나 지역에 서식하는 야생 유인원의 혈청학적 분석에서 이 바이러스

에 대한 항체가 검출된 보고가 있으며(Jupp and McIntosh, 1988) 잠재적 보균자로서의 역

할을 확인하기 위한 실험실적 감염 연구에서 쥐와 유인원에서 바이러스 특이적 항체의 존재

를 확인한 바 있다(McIntosh, 1961, Paul & Singh, 1968; Bedekar & Pavri, 1969; 

Johnson et al.,1977). 또한 쥐와 원숭이의 구강 타액으로부터 바이러스 항원을 확인한 연

구 결과도 보고되었다(Gardner et al., 2015). 그러나 아시아 지역에서는 사람-모기-사람 

전파고리 만이 존재하는 것으로 추정되는 것으로 알려져 있다(Powers and Logue, 2007). 

모기 이외의 매개 절지동물을 확인하기 위해, Ornithodoros savignyi 진드기를 이용한 실험

적 시도가 수행되었으나 매개체로서의 증거는 확인되지 않았다(Jupp et al., 1981). 그런데 

이번 연구에서는 필리핀의 포유류(소, 개)에서 채집한 참진드기로부터 Chikungunya virus가 

검출되었다. 이는 아시아 지역에서 기존에 알려진 바이러스의 전파 형태와는 다른 매개 동

물(소, 개) 및 매개 절지동물(참진드기)의 존재 가능성을 제시하는 의미있는 결과이다. 따라

서 필리핀을 비롯한 여러 아시아 지역의 동물에 대한 혈청학적 조사, 그리고 참진드기를 매

개로 해당 바이러스가 전파될 수 있는지에 대한 추가적인 연구를 통해서 향후 이 바이러스

의 전파 경로를 예측하고 대비할 수 있을 것이다.

  마지막으로 Beiji nairovirus는 최근에 발견된 인수공통감염성 바이러스로, 참진드기에 물

린 이력이 있으면서 발열, 두통, 혈소판감소증, 백혈구감소증 및 간 기능 부전 등의 임상증

상을 보이는 중국의 사람 환자로부터 처음 확인되었다(Wang et al., 2019). 2017-2018년 

몽골의 67명의 혈액과 동물(양, 소)의 혈액, 그리고 2015년 중국 동북부의 식생에서 채집한 

참진드기에서도 메타분석을 통해 바이러스의 존재가 확인된 바 있다(Wang et al., 2021). 

이번 연구에서는 몽골의 야생 조류로부터 채집한 참진드기에서 이 바이러스의 존재를 확인

하였다. 이는 참진드기가 이 바이러스를 매개한다는 기존 연구 결과를 뒷받침해주는 결과인 

동시에, 철새에서 흡혈 중인 참진드기에서 확인되었다는 점에서 철새 이동 경로에 따른 전

파의 가능성을 제시할 수 있는 의미있는 결과로 볼 수 있다. 이 바이러스에 감염될 경우 

SFTS, TBE와 같은 진드기 매개 질병과 유사한 임상증상을 나타내기에, 진드기 교상 이력이 
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있는 원인미상열 환자의 진단시 반드시 감별진단 목록에 포함하여 진단할 필요가 있다. 또

한 참진드기를 매개로 전파될 수 있기 때문에, 바이러스를 매개할 수 있는 동물과 참진드기

에 대한 적극적인 연구와 모니터링이 필요하다.

  또한 사람에서 병원성을 나타내는 8종의 바이러스는 대부분 사람의 면역계, 신경계 또는 

호흡기계에서 경증에서 중증의 임상증상을 유발할 수 있는 바이러스로 확인된다. Human 

alphaherpesvirus 1은 Human herpesvirus 1로도 불리며, 감염된 환자의 입 주변에 포진을 

발생하고 동통을 유발할 수 있으며, 감염된 환자의 삼차신경절에 머물다가 신경계에 영향을 

주어, 향후 알츠하이머병(Alzheimer’s disease)의 발생 위험을 높이는 요인이 될 수 있다는 

연구 결과가 보고된 바 있다(Dobson and Itzhaki, 1999). 

  Human betaherpesvirus 5는 Human cytomegalovirus로도 불리며, 감염 환자에서 세포매

개성 면역을 억압하는 작용을 하는 것으로 보고되었다(Demin et al., 2022). Human 

betaherpesvirus 7의 경우, 보통 어린이에서 감염되어 비특이적인 고열부터 돌발성 발진

(exanthem subitum)까지 다양한 임상증상을 유발할 수 있다(Levy, 1997; Van den Berg et 

al., 1999). Human gammaherpesvirus 4는 Epstein-Barr virus로도 불리며, 전세계 90% 

이상의 인구에 무증상 감염으로 존재하는 바이러스이다. 보통 어린 시절에 감염되어 임상증

상을 보이지 않지만, 간혹 B-cell/T/NK-cell 림프증식성 질환을 유발할 수 있는 것으로 보

고되었다(Gurtsevitch et al., 2022). 이 바이러스는 현재까지 사람만이 유일한 숙주인 것으

로 알려져 있는데, 이번 연구에서 국내의 강원 지역에 서식하는 야생 포유류 및 조류, 경기 

북부에 서식하는 야생 포유류, 울산 지역에 서식하는 야생 포유류와 야생조류, 그리고 몽골

의 야생 조류에서 채집한 참진드기로부터 이 바이러스가 검출된 것은 이례적인 발견이다. 

Human gammaherpesvirus 8는 Kaposi's sarcoma-associated herpesvirus로도 불리며, 면

역 억압 환자에서 흔히 발생하는 암 중 카포시 육종(Kaposi’s sarcoma)을 유발할 수 있는 

바이러스로 알려져 있다(Lopes et al., 2021). Human immunodeficiency virus 1은 자가면

역질환증후군(Auto immune diseases syndrome, AIDS)를 유발하여 공중보건학적으로 중요

한 바이러스이다(McLaren and Fellay, 2021). Severe acute respiratory syndrome-related 

virus(SARSr CoV)는 중증의 환자에서 호흡 억압 증후군을 유발할 수 있는 바이러스로, 

2019년부터 전세계를 혼돈에 빠뜨렸던 팬데믹 감염병의 원인체로 알려진 SARS CoV-2과 

같은 그룹에 속하는 바이러스이기에 변이 및 전파 양상 등에 대한 지속적인 관심과 모니터

링이 필요할 것으로 판단된다(Gorbalenya et al., 2022; Stockman et al., 2006). 그러나 

사람에 병원성을 보이는 이 8종의 바이러스들이 실제로 동물 또는 참진드기를 매개로 전파

될 수 있는지에 대한 정보가 현재까지는 제한적이다. 따라서 병원체 분석 결과의 해석시 샘

플 채집 또는 실험 수행 과정 중 실험자에 의한 시료의 오염을 고려할 수 있으며, 추가적인 

분석을 통해 병원체를 정확히 분리하고, 병인론적 연구가 수행되어야 할 필요성이 제시된

다.

  한편 동물에서 병원성을 나타내는 11종의 바이러스는 소, 돼지, 말, 양, 닭 등의 가축부

터 우드척(Marmota monax), 레서스(Rehsus) 원숭이, 꿀벌 등의 동물에서 다양한 임상증상

을 유발할 수 있다. Bovine orthopneumovirus는 어린 송아지에서 호흡기계 질환을 유발하

여, 전 세계적으로 큰 경제적 손실을 일으킨 바이러스로 알려져 있다(Valarcher et al., 

2007). 이번 연구에서는 국내 울산 지역에 서식하는 야생 포유류에서 채집한 참진드기로부

터 이 바이러스에 대한 서열이 검출되었으나, 해당 서열은 주로 여러 재조합 바이러스의 표

지자로서 사용하는 mCherry red fluorescent protein 유전자 서열과 유사한 서열(GBAN 

Accession no. ON110491)로 확인되었다. 이는 재조합된 bovine orthopneumovirus가 미상
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의 이유로 해당 생태계에 순환하게 된 것인지의 여부에 따라 이 바이러스 서열이 확인된 지

역에서의 위협 요인으로 작용할 가능성을 따져볼 수 있을 것으로 판단되기에 시료 내 이 바

이러스의 유전 정보에 대한 추가적인 분석이 필요하겠다. Bovine viral diarrhea virus 1과 

bovine viral diarrhea virus 2는 소나 양 등의 반추동물과 돼지에서 소 바이러스성 설사/점

막병을 유발하는 바이러스이며 역시 축산업계에 큰 타격을 줄 수 있는 바이러스로 알려져 

있다(Smith et al., 2017). 이번 연구에서는 몽골의 야생 조류에서 채집한 참진드기로부터 

이 바이러스의 서열이 확인되어, 기존에 알려진 동물 숙주에 대한 연구 결과와는 다른 새로

운 발견이다. Equid alphaherpesvirus 1은 말에서 유·사산, 비폐렴, 말 허피스바이러스 척수

뇌증과 같은 신경계 질환을 유발할 수 있으며, 흑곰이나 기니픽, 톰슨가젤에서도 검출된 바 

있다(Bazanow et al., 2014; Allen et al., 2004; Wohlsein et al., 2011). 이번 연구에서는 

국내 강원 지역의 야생 포유류, 울산 지역의 야생 포유류와 야생 조류, 그리고 파키스탄의 

포유류에서 채집한 참진드기로부터 이 바이러스가 검출되었다는 점에서 이 바이러스의 잠재

적인 숙주 또는 매개체가 조류이거나 참진드기일 가능성을 확인한 새로운 발견으로 판단할 

수 있겠다. Equine infectious anemia는 감염된 말에서 “swamp fever”를 유발하여 빈혈로 

인해 경제적 손실을 일으키는 흡혈 절지동물 매개성 병원체로 알려져 있다(Malik and 

Sarkar, 2017). 특히 대만에서는 1972년에 발생 보고되었으며, 이후로 말의 혈청학적 유병

률 조사간 매우 낮은 양성률을 보였다(Lo and Wu, 2014) 이번 연구에서 대만의 포유류에

서 채집한 참진드기에서 확인된 결과로 미루어 보아, 대만의 자연계에 여전히 순환하고 있

을 가능성을 제시할 수 있고, 이 바이러스에 대한 지속적인 감시 예찰이 필요할 것으로 사

료된다. Gallid alphaherpesvirus 1는 닭에 감염하여, 전염성 후두기관지염을 유발하여 양계 

산업에 큰 타격을 줄 수 있는 바이러스이다(Devlin et al., 2006). 이 연구에서는 인도네시

아의 사육 포유류와 파충류에서 채집한 참진드기로부터 해당 바이러스의 서열을 확인하였는

데, 기존의 연구에서 인도네시아에서는 검출 보고가 없다는 점에서 특이적인 발견으로 볼 

수 있겠다. 닭에 감염하는 바이러스이나, 사육 포유동물에서 채집한 참진드기에서 검출되었

다는 점에서, 농장 내에서 참진드기에 의한 전파 고리를 형성하였을 가능성을 제시할 수 있

겠다. Jaagsiekte sheep retrovirus는 양이나 염소에서 ovine pulmonary adenocarcinoma로 

알려진 폐암을 유발할 수 있는 병원체이며, 사람의 폐암의 병리기전을 연구하기에 적합한 

모델로 활용된다(De las Heras et al., 2003; Hofacre and Fan, 2010). 이번 연구에서는 

필리핀의 포유류에서 채집한 참진드기로부터 확인되었는데, 채집한 사육 농가 내에서 함께 

사육하는 염소가 있었던 점을 고려할 때, 참진드기를 매개한 전파의 가능성을 고려해볼 수 

있다. Macacine betaherpesvirus 3는 Rhesus cytomegalovirus로도 불리는데, 실험적으로 

감염된 레서스 원숭이에서 신경계 증상을 보이는 것이 확인되었고 감염시의 병리기전이 

human cytomegalovirus 감염과 유사한 점에서 연구 모델로 활용되고 있다(Gong et al., 

2023; Swack et al., 1982; Tarantal et al., 1998; Yue et al., 2008). 이 연구에서는 국내 

경기 북부와 울산 지역에 서식하는 야생 포유류에서 채집한 참진드기로부터 이 바이러스와 

유사한 염기서열이 확인되었으나, 현재까지 감수성 있는 동물이나 사람에 대한 연구 결과가 

매우 제한적이기 때문에 공중 보건학적 또는 경제적인 피해를 유발할 가능성에 대해서는 판

단하기는 어렵다. Sacbrood virus는 꿀벌에서 최초로 보고된 바이러스로 유충의 비정상적 

변태를 유발하여 폐사를 일으키며, 한국을 비롯한 여러 아시아 국가의 양봉 산업에 심각한 

경제적 손실을 유발하였다(Choe et al., 2012; White, 1917). 이 연구에서는 국내 울산지역

의 야생 조류 및 태국의 포유류에서 채집한 참진드기로부터 이 바이러스의 서열이 확인되었

다. 이 바이러스가 절지동물을 매개하여 전파될 수 있다는 기존의 연구 참진드기 또한 매개



285

체로서 작용할 수 있다는 가능성을 제시해주는 결과로 볼 수 있겠으나, 이 역시 병원체 검

출의 추가적인 증거가 더 필요하겠다. Woodchuck hepatitis virus는 다람쥐과의 우드척에서 

간염 또는 간세포성 암종을 유발하는 바이러스이며, 그 병리기전이 사람의 B형 간염 바이러

스 감염시 병리기전과 유사하여 실험실적 연구 모델로서 활용되고 있다(Bellezza et 

al.,2015; Ogston et al., 1982; Suresh et al., 2019). 이렇듯 이 연구에서는 동물에서 병

원성을 나타낼 수 있는 10종의 바이러스에 관련된 염기서열이 확인되었으나, 실제로 진드기

를 매개하여 전파될 수 있는지에 대한 정보는 매우 제한적이기 때문에 관련된 추가적인 연

구 결과와 함께 분석되어야 할 필요성이 제시된다.

  그 외 사람이나 동물에 병원성이 밝혀지지 않은 바이러스가 다수 확인되었으며, 이 중 기

존의 연구에서 참진드기로부터 검출된 것으로 보고된 바이러스 종을 확인할 수 있었다. 

Phenuiviridae에 속하는 Dabieshan uukuvirus, Lihan uukuvirus, Mukawa phlebovirus, 및 

Sara tick phlebovirus, Chuviridae에 속하는 Changping mivirus와 Lesnoe mivirus, 그리고 

계통상 아직 분류되지 않은 Shanxi tick virus 2 및 Hubei tick virus 1는 중국의 참진드기로

부터 메타지놈 분석 결과 확인된 바이러스임을 확인하였다(Calisher and Calzolari, 2021; 

Geng et al., 2023; Hu et al., 2023; Li et al., 2015; Liu et al., 2022; Wang et al., 

2020; Wang et al., 2021; Wang et al., 2023). 또한 참진드기에서 검출된 것으로 알려진 

바이러스 중 국내의 참진드기로 분석한 결과 확인된 Brown dog tick phlebovirus 1, Brown 

dog tick phlebovirus 2, Changping tick virus 2, Dabieshan uukuvirus, Hubei 

sobemo-like virus 15 및 Shanxi tick virus 2, 그리고 국외의 참진드기로 분석한 결과 확인

된 Changping mivirus, Gakugsa tick virus, Iflavirus HdromIV, Mukawa phlebovirus 및 

Wuhan tick virus 1의 경우, 분석간 작성한 유전자 염기서열 지도 상에서 참조서열 또는 전

체 유전자 염기서열 정보에 대조하여 상당 부분에 해당하는 염기서열 정보들이 확인되어, 

참진드기 내 많은 양의 병원체가 존재했을 것으로 추정할 수 있다. 이 경우, 같은 지역과 

동물에서 채집된 다른 참진드기 시료를 대상으로 PCR 또는 병원체 분리를 시도하여 바이러

스의 검출을 확인하고 특징적인 서열을 확인하여 계통분석간 해당 병원체의 역학 관계를 추

적하여 참진드기를 매개로 전파될 수 있는 병원체나 질병의 감시 예찰의 데이터로 활용할 

수 있을 것이다.

  반면 유전자 염기서열 지도 상에서 참조서열(전체 유전자 염기서열) 대비 해당 염기서열 

정보의 coverage가 다소 낮은 염기서열 또한 다수 확인되었다. 이는 참진드기 내 바이러스

가 극미량으로 존재함에 따라, 분석 과정간 증폭된 유전정보의 양 또한 상대적으로 적기 때

문에 분석 결과 해당 바이러스의 전체 유전자 서열 대비 낮은 coverage의 정보만이 확인되

었거나, 혹은 여러 병원체에서 비특이적으로 확인될 수 있는 유전자 염기서열일 수 있다. 

따라서 목표하는 바이러스를 검출하기 위해 개별 바이러스에 최적인 PCR 조건을 확립하고, 

연구 결과 확인된 염기서열 정보 내 바이러스의 생리 기전에 관여하는 유전자의 여부에 대

한 추가적인 데이터를 종합적으로 분석하여 병원체 검출 결과의 신뢰성을 높일 수 있을 것

으로 판단된다.

나. NGS 분석을 통해 검출된 세균에 대한 고찰

  국내·외에서 수집된 참진드기로부터 NGS 분석을 실시한 결과, 총 6과 18종의 세균을 확

인하였다(표 132-133). 국내의 야생 포유류에서는 3과 5종, 야생 조류에서는 3과 5종의 바

이러스가 확인되었으며, 국외의 야생동물 및 사육동물 중 포유류에서는 7과 10종, 야생 조

류에서는 5과 7종, 그리고 파충류에서는 3과 4종의 세균을 확인하였다. 특히 인수공통감염



286

병을 일으킬 수 있는 11종의 세균, 사람에서 병원성을 보이는 1종의 세균, 그리고 동물에서 

병원성을 보이는 2종의 세균이 확인되었다. 

  먼저 이 연구에서 확인된 인수공통감염성 세균 중 Anaplasma phagocytophilum는 사람

에 감염시 사람 과립구성 아나플라즈마증(human granulocytic anaplasmosis)를 유발하는 

병원체로, 주 매개체인 Ixodes ricinus 참진드기와 함께 전 세계적으로 널리 분포하고 있다

(Telford 3rd et al., 1996). 감염된 사람에서는 비특이적인 온열 질환을 보이며, 무증상부터 

호흡 곤란, 위장관계 출혈, 신부전 및 간 손상 등의 치명적인 임상증상을 나타낼 수 있다

(Dahlgren et al., 2011). 개, 말, 반추동물에 감염시 과립구성 아나플라즈마증을 유발하여 

발열, 백혈구 감소증, 혈소판 감소증 등의 임상증상을 보이고, 야생 반추동물, 멧돼지, 붉은

여우 등은 보균자로서의 역할을 하며 자연계 순환고리를 형성하고 있는 것으로 보고되었다

(Carrade et al., 2009; Stuen et al., 2013; Woldehiwet, 2010). 이번 연구에서는 국내 강

원 및 충북 지역의 야생 포유류 그리고 태국, 베트남(하노이), 파키스탄의 포유류, 몽골의 

야생 조류에서 채집한 참진드기로부터 이 세균이 확인되었다. 이 병원체와 매개 참진드기가 

널리 분포하며 보균동물 종이 매우 다양함에도 불구하고 공중보건학적으로 중요한 인수공통

병원체로서의 관심도는 다소 낮은 상황이나, 잠재적인 병원성에 대한 지속적인 예찰과 모니

터링이 지속되어야 할 것이다. Bartonella schoenbuchensis는 주로 사슴파리(deer ked)에 

의해 전파될 수 있고, 동물에 감염시 균혈증(bacteremia)을 유발하며, 사람의 사슴파리피부

염의 발병에 관련성이 있을 것으로 추정되는 세균이다(Dehio et al., 2004). 이 연구에서는 

인도네시아의 포유류에서 채집한 참진드기로부터 해당 병원체에 관련한 염기서열이 확인되

었으며, 매개 절지동물인 사슴파리의 생활사와 참진드기의 생활사의 교차점에 대한 추가적

인 연구의 필요성이 제시된다. Borrelia garinii는 유라시아 대륙의 라임 보렐리아증(Lyme 

borreliosis)를 유발하는 병원체 중 하나로, 주된 보균자는 조류이다(Kurtenbach et al., 

2002). 이 세균은 육지 새뿐만 아닌 바다 새에서도 분리된 바 있으며, 계절에 따른 철새의 

이동에 따라 널리 전파될 수 있다(Comstedt et al., 2006; Olsen et al., 1993; Olsen et 

al., 1995). 같은 Borreliosis의 병원체 중 B. garinii는 다소 높은 온도인 41°C에서도 생존할 

수 있는 특성을 지니기 때문에 조류에 감염 후 적응함으로써 조류를 통한 전파고리를 형성

한 것으로 보고되었다(Hubalek et al., 1998). 이번 연구에서 역시 몽골의 야생 조류에서 

채집한 참진드기로부터 해당 병원체가 검출되었는데, 기존의 연구 결과와 함께 철새의 이동

과 함께 전파 가능성을 예측함으로써 공중보건 안전을 확보할 수 있을 것으로 판단된다. 특

히 B. garinii의 경우를 고려할 때, 병원체의 병인론적 특성에 따라 숙주 또는 보균자의 후

보동물을 추정해볼 수 있고 그에 따른 전파의 경로 예측에도 유의미한 정보를 제공할 것으

로 보인다. Borrelia lusitaniae는 도마뱀에서 검출된 바 있으며, 사람에서 라임 보렐리아증

을 유발하는 병원체 중 하나이고 혈관염유사 증후군(vasculitis-like syndrome)을 유발할 수 

있는 것으로 알려져 있다(Collares-Pereira et al., 2004; Lopes de Carvalho et al., 2008). 

이번 연구에서는 일본의 야생 조류에서 채집한 참진드기로부터 해당 세균에 해당하는 염기

서열이 확인되었으나, 보균동물이나 매개체를 통한 전파 기전에 대한 정보는 제한적이기 때

문에 PCR 등의 추가적인 진단 검사를 후에 병원체의 새로운 전파 경로로 추정할 수 있을 

것으로 판단된다. 또한 Coxiella burnetii는 세계적으로 널리 분포하며, 국내에서도 절지동물 

매개로 전파되는 인수공통감염병인 Q열을 유발하는 주요 관심 병원체이다. 이번 연구에서

도 국내의 야생 포유류 및 야생 조류, 국외의 포유류 및 야생 조류에서 채집한 참진드기로

부터 이 세균에 해당하는 염기 서열이 다수 확인되었다. 기존의 발생 보고에 더불어 이번 

연구에서 확인된 염기서열 정보의 계통학적 분석을 통해, 이 세균의 국내, 그리고 국제적인 
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전파 경로에 대한 역학적 정보를 획득할 수 있을 것으로 판단되며, 이는 향후 공중보건학적

인 예방 및 감시 대책 마련에 유용한 자료로써 활용할 수 있을 것이다. 

  Ehrlichia ewingii는 주로 개에서 과립구성 에를리키아증(granulocytic ehrlichiosis)를 유발

하나, 감염된 사람에서도 발열, 두통 및 혈소판 감소증 등의 임상증상이 보인 사례가 보고

되었다(Yabsley et al., 2002). 이번 연구에서는 필리핀과 파키스탄의 포유류, 몽골과 일본

의 야생 조류에서 채집한 참진드기로부터 해당 세균이 확인되었으며, 이 또한 계통학적 분

석을 통해 향후 국내에서의 공중보건학적 위협 요인으로써 작용할 것인지의 여부를 가늠해 

볼 수 있을 것이다. 

  Borrelia hermsii와 Borrelia miyamotoi는 사람에서 재귀열(relapsing fever)을 유발하는 진

드기 매개 병원성 세균이며 각각 미 서부와 일본에서 확인된 바 있다(Schwan et al., 1992; 

Cutler et al., 2019). 두 병원체 모두 동물에서의 병원성은 현재까지 밝혀진 바 없으며, 이

번 연구에서 B. hermsii는 인도네시아의 파충류에서 채집한 참진드기, 그리고 B. 

miyamotoi는 태국의 포유류에서 채집한 참진드기로부터 검출되었다. B. hermsii는 연진드

기에 속하는 Ornithodoros hermsii에서 보고된 바 있다는 것을 고려할 때 이 병원체가 참진

드기 및 연진드기 모두에서 전파고리를 형성할 수 있음을 보여준다(Manzano-Roman). 또

한 B. miyamotoi가 태국의 물왕도마뱀에서 채집한 Amblyomma 속 참진드기로부터 확인된 

최근의 연구 결과를 고려할 때(Kaenkan et al., 2020), 이 세균은 동아시아의 파충류와 포

유류 동물에 상재하고 있으며, 잠재적인 공중보건의 위협요인으로서 작용할 가능성을 제시

할 수 있겠다. 

  Rickettsia japonica는 1984년 이후 일본, 한국, 중국, 태국에서 일본 홍반열(Japanese 

spotted fever)의 원인체로써 보고된 진드기 매개 병원체이다(Qin et al., 2019). 일본 홍반

열은 심각한 인수공통감염병으로, 발병시 두통, 발열, 오한, 불안증 등의 임상증상을 나타낸

다(Mahara, 1997). 이번 연구에서는 국내 강원 지역의 야생 포유류와 야생 조류, 그리고 

울산과 대청도 지역의 야생 조류에서 채집한 참진드기로부터 검출되었다. 이 세균을 보균하

거나 증폭하는 중간 숙주동물에 대한 보고는 제한적이나, 이번 연구 결과를 고려할 때 야생 

조류가 R. japonica 의 매개 동물로써의 역할을 할 가능성을 추정할 수 있으며, 이는 동아

시아를 주기적으로 이동하는 철새의 이동 경로와 함께 역학적 분석의 필요성이 제시된다. 

  Rickettsia slovaca는 1968년 체코슬로바키아 및 유럽, 그리고 1996년 스페인에서 중증의 

액와부 림프선염을 앓는 노령의 환자를 물었던 Dermacentor marginatus 참진드기로부터 

확인되었다(Ibarra et al., 2006; Parola et al., 2005). 당시 비특이적 임상증상에 대한 감별

진단을 위해 실시한 항체 검사 상에서는 병원체를 확인하지 못하였으나, 동결보존되었던 참

진드기에 대한 후향적 연구 결과 원인체를 확인할 수 있었다. 현재 R. slovaca는 홍반열의 

병원체 그룹으로 구분되었으며, 이번 연구에서는 대만의 포유류, 몽골의 야생 조류, 그리고 

인도네시아의 파충류에서 채집된 참진드기로부터 검출되었다. 기존의 보고에서 주로 D. 

marginatus 진드기에서 이 병원체가 확인되었던 것과는 다르게 대만의 H. hystricis 또는 R. 

sanguineus, 몽골의 I. persulcatus, 그리고 인도네시아의 A. gervaisi 또는 A. varanense에

서 검출된 이번 연구의 결과는 이 병원체 매개 진드기의 다양성을 확인할 수 있었음에 큰 

의의가 있고, 다양한 참진드기 종의 생활사와 관련 숙주 동물의 분포를 종합적으로 분석한

다면 향후 질병의 감시 및 예방에 유용한 데이터를 제공할 수 있다. Rickettsia tamurae는 

일본 홍반열과 유사한 반면 국소적인 피부염증을 유발하는 병원체이다(Ohashi et al., 

2013). 일본의 멧돼지로부터 채집한 참진드기, 그리고 참진드기의 교상부 피부조직으로부터 

이 병원체의 항원이 검출됨에 따라 R. tamurae의 보균 및 증폭자로서 멧돼지의 역할이 확
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인된 바 있으며(Motoi et al., 2013), 2021년 한국에서 고라니를 흡혈한 참진드기에서 검출

된 결과가 처음 보고되었다(Seo et al., 2021). 이번 연구에서는 국내 경기 북부, 충청북도, 

울산 지역의 야생 포유류에서 병원체가 검출되었다. 해당 풀링 샘플에 속하는 참진드기가 

채집되었던 동물의 종이 고라니, 너구리, 노루, 오소리임을 고려할 때, 각 샘플별 동일 동물

에서 채집했던 잔여 참진드기에 대해 추가적인 PCR 분석을 통하여 병원체의 검출 및 계통 

분석 후 역학적 관계를 가려볼 필요성이 있겠다.

  또한 사람에서 병원성을 나타내는 세균으로는 Francisella hispaniensis가 검출되었는데, 

이는 2003년 스페인의 사람 혈액으로부터 처음 분리되었으며, 인수공통감염병인 야토병의 

원인체 F. turlarensis와 99% 이상의 상동성을 보이는 병원체이다(Huber et al., 2010). 

2020년 중국에서는 피부의 창상 부위에 대해 바닷물을 매개로 감염된 사례로부터 병원체를 

검출하였던 보고가 있다(Zhou et al., 2020). 이 환자에서는 패혈증과 호흡 부전, 다발성 장

기부전 증후군의 임상증상을 보였다. 이번 연구에서는 국내 대청도의 야생 조류, 파키스탄

의 포유류, 인도네시아의 파충류에서 채집한 참진드기로부터 이 병원체가 확인되었다. 이 

병원체의 병인론적인 정보나 전파 기전에 대한 정보는 매우 제한적이지만 국내·외 다양한 

지역의 다양한 동물 종과 참진드기로부터 확인되었다는 점과 기존 보고 사례를 참고하면, 

자연계에 순환하고 있을 가능성을 제시할 수 있겠다. 또한 감염 환자에서의 치명적인 임상

증상 발현의 사례를 보았을 때, 이에 대한 감시와 예찰의 필요성도 강조된다.

다. NGS 분석을 통해 검출된 주혈원충에 대한 고찰

국내·외에서 수집된 참진드기로부터 NGS 분석을 실시한 결과, 총 3과 5종의 주혈원충을 

확인하였다(표 132-133). 국내의 야생 포유류에서 1과 2종, 국외의 야생동물 및 사육동물 

중 포유류, 야생 조류, 파충류에서 각 1과 1종의 주혈원충을 확인하였다. 특히 인수공통감

염병을 일으킬 수 있는  1종의 주혈원충, 그리고 동물에서 병원성을 보이는 2종의 주혈원충

이 확인되었다.

이 연구에서 확인된 주혈원충 중 인수공통감염병을 유발할 수 있는 Babesi microti는 전

세계적으로 널리 분포하며, 미국에서 발생 보고되는 바베시아 감염증의 주된 원인체이다

(Vannier and Krause, 2012). B. microti의 주된 매개체는 I. scapularis 진드기이며, 한국에

서도 새로운 타입(KO1)에 대한 보고가 있다(Kim et al., 2007; Spielman, 1976). 감염된 

진드기에 물린 지 4주 이내, 그리고 감염된 혈액을 수혈받은 지 9주 이내에 고열, 피로감, 

구토, 황달, 용혈성 빈혈, 혈소판 감소증 등의 임상증상이 발현된다(Herwaldt et al., 2011). 

이번 연구에서는 몽골의 야생 조류에서 채집한 참진드기로부터 이 주혈원충이 검출되었다. 

몽골의 Selege 지역의 식생에서 채집한 63마리의 I. persulcatus 진드기 중 19마리(30.2%)

에서 이 병원체가 확인되었다는 기존의 연구 결과를 참고할 때(Tuvshintulga et al., 2015), 

몽골의 식생 뿐 아니라 동물에서도 이 주혈원충이 감염의 순환고리를 형성하고 있음을 추정

할 수 있다. 국내의 경기 및 강원 지역에서 보균자로서 역할을 하는 야생동물의 감염 사례 

또한 보고된 바 있기에(Hong), 이에 대한 지속적인 감시와 역학적 정보를 획득하는 것은 공

중보건학적으로 중요한 과제가 되겠다. 

한편 동물에서 병원성을 나타내는 종의 주혈원충 중 Theileria luwenshuni는 중국, 영국, 

인도 등 세계적으로 널리 분포하며, 중국의 식생에서 채집된 H. qunghaiensis 진드기에 의

해 소형 반추동물로 전파될 수 있는 병원체로 보고된 바 있다(Dhaygude et al., 2021; Cao 

et al., 2013; Phipps et al., 2016; Yin et al., 2002). 감염된 양에서 반추류 타일레리아 

감염증(Cervine theileriosis)에 따른 기생충혈증을 일으키며, 2016년 이란의 양치기 개에서
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도 양성 사례가 처음으로 보고된 바 있다(Gholami et al., 2016). 한국의 고라니에서도 높

은 비율로 확인되는 진드기 매개 병원체라는 기존의 보고와 유사하게(Han et al., 2017), 

이번 연구에서도 국내 강원, 경기 남부 및 북부, 충청북도 지역의 야생 포유류에서 채집된 

참진드기로부터 고르게 확인되었다. 국내 소형 반추류 관련 축산업계의 생산성 감소를 예방

하기 위해서라도, 해당 병원체에 대한 지속적인 감시와 예방 대책을 강구하는 것이 중요한 

과제가 되겠다. Hepatozoon canis 또한 전 세계적으로 널리 분포하는 주혈원충으로, 개에 

감염시 경증의 기생충혈증 상태에서는 무증상이나 중증인 경우에는 발열, 빈혈, 혈뇨 등을 

동반한 치명적인 예후를 보이는 병원체이다(Ivanov et al., 2008) R. sanguineus 진드기가 

주된 매개체이며, 감염된 참진드기를 개가 섭취함으로서 감염된다. 이번 연구에서는 필리핀

의 포유류(소와 개)에서 채집한 참진드기로부터 이 병원체가 확인된 것은 개와 참진드기 간

의 병원체의 순환 기전을 제시한다. 

 그 외 사람이나 동물에 병원성이 밝혀지지 않은 주혈원충이 확인되었는데, Hepatozoon 

ophisauri는 1908년 조지아의 무족도마뱀(European glass lizard, Pseudopus apodus)에서 

처음 보고된 주혈원충이며, 2021년 이란 북부 무족도마뱀의 혈액에서도 확인된 바 있다

(Zechmeisterova et al., 2021). 또한 말레이시아 보르네오 섬에 서식하는 설치류의 혈액에

서 이 병원체가 검출되었지만(Perison et al., 2022) 병원체의 병원성이나 전파 기전에 대해

서는 알려진 바가 없다. 이번 연구에서는 인도네시아의 파충류에서 채집한 참진드기에서 검

출되었는데, 이는 동남아시아 지역 및 파충류 동물에서 병원체가 검출되었던 기존의 연구 

결과를 뒷받침하는 결과로 볼 수 있겠다. 또한 Theileria capreoli는 이번 연구간 국내의 강

원, 경기 북부, 울산 지역의 야생 포유류에서 채집한 참진드기 풀링 샘플로부터 확인되었

다. 이 병원체는 포르투갈의 sika deer과 멧돼지 혈액, 그리고 헝가리의 소 농장에서 채집

한 침파리(Stomoxys calcitrans)에서 병원체에 관련된 유전자 서열이 확인된 바 있지만 병

원체에 대한 정보는 제한적이다(Hornok et al., 2020; Pereira et al., 2016). 다른 병원체와 

마찬가지로, 현재까지 병원성이 알려지지 않았지만 다양한 동물 및 매개 절지동물에서 검출

되는 병원체에 대해서는 역학적인 정보 획득의 중요성이 강조되고 지속적인 관심과 연구가 

필요하겠다.

라. PCR 분석을 통해 검출된 바이러스에 대한 고찰

이번 연구에서 채집된 참진드기를 대상으로 PCR 검사를 통해 병원체를 분석한 결과에서 

먼저 RNA 바이러스에서 양성이 검출된 병원체는 SFTSV, Langya V 그리고 CCHFV이다. 대청

도, 흑산도에 머물던 철새에서 채집한 참진드기인 Haemaphysalis concinna, Ixodes turdus

에서 양성이 검출된 SFTSV는 해마다 국내에서 발생하는 참진드기 매개 질병으로 높은 사망

률과 함께 열성 질환을 동반하는 제3급 법정감염병이다. 국내에서 진행된 다른 연구 사례를 

보면 국내를 포함하여 중국과 일본에서 번식하고 이동하는 철새에서 채집된 참진드기에서 

SFTSV가 검출된 사례가 중국, 일본에서 발견된 SFTSV와도 계통학적으로 유사하다는 연구 결

과를 토대로 보았을 때 철새가 SFTSV 확산의 잠재적 위험 요소로 추정할 수 있다고 판단한

다(Yun et al, 2015). 또한, 강원 야생동물센터로부터 수령한 참진드기인 Haemaphysalis 

longicornis에서 검출된 Langya V는 2021년 중국에서 처음 보고된 신종 헤니파 바이러스로 

국내 미보고 바이러스이다. 아직 전 세계적으로 확산된 상황은 아니지만 이 바이러스의 주

요 전염경로가 동물에서 사람으로 전염되는것과 큰 관련이 있다고 보고되었다(Piracha et 

al, 2023). 땃쥐가 주요 숙주로 추정하고 있으나 국내 야생 고라니에서 채집된 참진드기에

서도 검출된 결과로 보았을때, 참진드기를 통해 국내에서 전파될 가능성이 있다. 
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  인도네시아의 소에서 채집한 참진드기인 Haemaphysalis bispinosa에서 검출된 CCHFV 역시 

국내 미보고 바이러스이다. 2023년 보고된 연구에 따르면 1944년부터 2021년까지 아시아를 

대상으로 CCHFV가 보고된 나라를 분석해보았을 때, 보고된 중국, 몽골, 미얀마, 베트남이었

으며, 국내를 포함한 캄보디아, 인도네시아, 태국 등의 나라에서는 보고된 바가 없다

(Fereidouni et al, 2023). 주요 매개체로 Hyalomma 속 참진드기로 알려져 있으나 이번 연

구에서는 인도네시아에서 채집한 Haemaphysalis 속 참진드기에서 CCHFV가 검출된 결과로 

보아 기존에 알려진 Hyalomma 속 참진드기만 매개하는 것이 아닌 다른 종의 참진드기가 

매개할 가능성도 고려해야 한다.

야생동물에서 채집한 참진드기에서도 다수의 세균이 검출되었다. 국내에서는 Borrelia 

spp. 중 Borrelia miyamotoi, Borrelia garinii, Borrelia afzelii, Borrelia turdi, 국외

에서는 Borrelia theileri, Borrelia turcica 가 확인되었다. 국내에서 확인된 네 가지의 세균 

모두 인수공통전염병의 원인체로 참진드기를 매개로 발생하는 라임병 혹은 진드기 매개 재

귀열을 야기시켜 사람에게 치명적인 병원성을 일으키는 것으로 알려져있다. 국외에서 확인

된 Borrelia 종은 동물에서만 병원성을 야기하거나 혹은 아직 질병을 야기하는지 밝혀지지 

않은 세균이기 때문에 추후 더 많은 조사가 이루어져야 할 것이다. 

Rickettsia spp.는 국내에서는 Rickettsia jingxinensis, Rickettsia monacensis, 

Rickettsia heilongjiangensis, 국외에서는 Rickettsia tarasevichiae, Rickettsia helvetica, 

Rickettsia monacensis, Rickettsia tamurae가 확인되었다. 이 중에서, Rickettsia 

helvetica는 사람에게 심각한 임상증상을 야기하는데 관절통, 박피열, 두통등을 유발하며 

개와 고양이에서 채집한 참진드기에서 이 병원체가 검출된 보고도 있다(Scarpulla et al, 

2018). Rickettsia monacensis는 인수공통전염병으로서 MSF-like illness (Mediterranean 

spotted fever-like illness)을 일으키는 것으로 알려져있다(Matei et al., 2021). 

Rickettsia tamurae는 사람에게 병원성을 일으키지는 밝혀지지 않았으나 2011년 일본에서 

처음으로 뭉뚝참진드기에 물려 피부염이 발생한 환자의 혈액과 피부 생검을 통해 조사한 결

과 Rickettsia tamurae 가 확인되었다(Imaoka  et al., 2011).

한편 국내, 국외 모두에서 검출된 Ehrlichia chaffeensis는 사람에게 혈액학적 이상과 간

염과 유사한 징후를 동반하는 심한 열성질환을 유발하는 인수공통전염병이다. 다른 열성질

환과 상당히 유사한 증상을 보이기 때문에 초기 진단을 내리기가 어려우며 백신이 존재하지 

않아 합병증이나 사망으로 이어질 가능성이 높다 (Rikihisa, 2022).

  참진드기를 포함하여 국내 야생동물센터에서 구조된 야생동물의 혈액과 비장에서 SFTS 바

이러스와 다수의 DNA 병원체가 검출된 결과로 보았을 때 야생동물 또한 잠재적인 참진드기 

매개 전파 위험성을 보유하고 있을 것으로 판단된다. 이번 연구에서 야생동물의 혈액과 비

장을 분석한 결과, 검출된 병원체는 RNA 바이러스는 SFTSV, DNA 병원체는 Anaplsama 

phagocytophilum, A. bovis, Borrelia theileri, Bartonella schoenbuchensis, Bartonella 

capreoli, Rickettsia spp.이다. 최근 폴란드에서 발표한 연구에 따르면, 기후변화와 인구 

증가로 인해 자유생활을 하는 동물과 가축, 그리고 사람사이의 접촉 빈도가 늘어나며 사람

과 소의 아나플라즈마증 발병 위험이 높아졌다고 보고한 바 있다(Szewczyk et al, 2019). 

또한 많은 야생 육식동물 종에 Anaplasma phagocytophilum이 검출되고 있는데, 이에 따라 

야생 육식동물이 가축과 사람 사이의 병원체 전파에 핵심적인 역할을 할 수 있을 것이라는 

가설을 두고 유병률 연구를 진행하였다. 자연에서 서식하는 너구리, 오소리, 여우, 담비류, 

족제비의 비장을 Nested-PCR로 검사한 결과 전체 174개 중 55개에서 Anaplasma 
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phagocytophium이 검출되었으며, 전체 31.6%의 양성률이 나왔다(Szewczyk et al, 2019). 

Aanaplasma bovis는 Anaplasma phagocytophium 과는 다르게 현재까지 인수공통전염병으로 

고려되지 않고 있으며, 감염 시 치명적인 임상증상은 드러나지 않는 것으로 알려져 있다. 

그러나 2019년 한국에서 발표된 연구에서 열성 질환과 함께 혈소판 감소증, 백혈구 증가증

을 보이는 말에서 Anaplasma bovis 양성이 확인되었다. 이 연구를 통해 임상적 증상을 보

이는 원인으로 Anaplasma bovis에 감염되었기 때문이라는 가능성을 제기함으로써 이 병원

체 역시 인수공통질병으로 고려해야 할 필요가 있다(Seo et al, 2019). 이번 연구에서는 다

양한 야생동물에서 Anaplasma phagocytophilum, Anaplasma bovis가 검출된 결과로 보아 

야생동물이 병원체를 다양한 지역으로 전파할 가능성이 높을 것이라 생각한다. 

  Borrelia theileri는 소 보렐리아증의 원인체로 알려져 있으며, 아프리카, 호주, 유럽 등

에서 발견된다(Faccini-Martínez et al, 2022). 남아프리카에서 발표된 연구에 따르면, 대형 

및 중형 동물이 공유하는 진드기 종에 의해 교차 감염 및 Borrelia theileri를 포함하여 진

드기 매개 병원체의 전파를 촉진하며 동물과의 접촉 기회가 많아진다면 진드기 매개 질병 

전파가 늘어날 것이라 예상하고있다(Espinaze et al, 2018). Bartonella schoenbuchensis는 

성충 Lipoptena cervi 파리(사슴파리)에서 분리된 세균이며, 쥐, 사슴, 노루 그리고 소에서 

발견된 것으로 알려졌다. 현재 사람에게 사슴벌레 피부염이라는 임상증상을 일으키는 것으

로 추정하고 있으나 명확하게 관여하는지의 여부는 밝혀지지 않았다(Regier et al, 2018). 

Bartonella capreoli는 Bartonella schoenbuchensis와 유전적으로 비슷한 특징이 있으며, 

이 병원체 역시 야생동물에서 병원성을 유발하는 지는 알려져 있지 않았다. 반추동물에서 

검출된 Bartonella 종은 계통학적으로 관련이 있으므로, Bartonella capreoil가 야생동물에 

미치는 영향과 사람에게 병원성을 야기하는지 파악하기 위해서는 추가 조사가 이루어져야 

한다(Bai et al, 2011).  

(5) 결론

참진드기가 매개할 수 있는 병원체의 분석을 위하여 NGS를 활용한 이번 연구에서는 빠르

고 다양한 유전적 변이로 인해 새로이 등장할 수 있는 신종 바이러스성 병원체를 확인하기 

위해, 특정한 위치가 아닌 전체 유전자 서열 중 파편화된 서열, 혹은 관련 서열끼리 연결된 

전체 서열을 확인할 수 있는 de novo assembly 분석법을 적용하였고, 그 결과 다양한 바

이러스를 확인할 수 있었다. 이 중 조합된 염기서열(contig)의 참조서열에 대한 coverage는 

높으나 identity가 낮은 바이러스에 대해서는 PCR 또는 같은 풀의 다른 참진드기를 이용한 

추가적인 분석을 통해 전장유전자서열을 확인 후 identity 비교를 통해 신종 바이러스로서 

분류될 수 있을 것이다. 특히, 실제로 유전정보를 복제, 전파 및 감염에 관여하는 유전자가 

함께 확인된다면 이 연구 결과에 대한 더 높은 신뢰성을 확보할 수 있을 것이다. 반면 세균

과 주혈원충은 각각의 정해진 목표 부위(target site)인 16S V3-V4 및 18S에 대해 프라이머

를 설정하여 증폭된 유전자 단편을 생성하고, 해당 부분의 유전자 서열을 참조서열과 비교

하여 병원체 분석을 진행하였다. 그 결과, 기존에 진드기 매개 병원체로서 알려진 세균 또

는 주혈원충과 동일한 과에 속하지만, 기존에 진드기 매개 병원체로서 확인 및 분류되지는 

않았던 세균 또는 주혈원충을 확인할 수 있었으며, 예상하지 못했던 병원체의 검출에 따른 

병인론 및 역학적 분석을 위한 기초 자료로 활용될 수 있기에 의미있는 연구 결과로 판단된

다.

  다만 이번 NGS 분석을 수행 중에는 대조군을 설정하지 못하였는데, 향후 연구에서는 
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germ-free 참진드기 또는 water control 등의 대조군을 함께 분석함으로써, 실험 과정에서 

일반적으로 확인될 수 있는 유전 정보를 배제할 수 있는 기준을 설정하고 통계적인 분석을 

통해 보다 신뢰성 있는 연구 결과를 볼 수 있을 것으로 생각된다.

또한 이번 NGS 분석을 수행하면서 참진드기의 지역별 및 동물별(포유류, 조류 및 파충

류)로만 구별하여 풀링 샘플을 구성하였으나, 후속 연구에서는 특정 동물 종별로 풀링 샘플

(예: 힝둥새에서 채집한 참진드기 20마리를 1개의 풀링 샘플로 구성)을 구성하는 전략을 통

해, 해당 동물의 종 특이적 이동 경로에 따라 병원체의 전파 가능성을 예측하는 데, 보다 

더 유용한 정보를 얻을 수 있을 것으로 판단된다. 또한 제한된 연구기간 내 확보된 참진드

기의 일부에 대해 NGS 분석을 진행하였으나, 향후 참진드기뿐 아니라 해당 참진드기를 채

집했던 해당 동물의 혈액 또는 조직을 함께 확보하여 종합적인 분석을 진행한다면, 병원체

의 특성 및 전파 기전에 대해 유의미한 정보를 제공할 수 있을 것이다.

참진드기 매개 질환에 대한 상용화된 백신이나 뚜렷한 치료법이 있지 않은 현 상황에서 

무엇보다 중요한 것은 질병 발생에 대비한 예찰과 지속적인 조사다. 이번 연구기간 동안 

PCR을 활용하여 검출한 병원체들은 인수공통감염병으로서 참진드기를 매개로 사람에게 경증

에서 중증까지의 임상증상을 보이는 병원체도 있는 반면, 아직 연구가 진행되지 않아 병원

성을 일으키는지 혹은 인수공통감염병 위험성이 불명확한 병원체도 존재하는 실정이다. 참

진드기 매개 질병 확산에 대응하기 위해서는 유전자 분석, 바이러스 분리 및 확인 동정과 

충분한 샘플이 필요하다. 

본 연구에서는 처음으로 중국에서 국내로 유입되는 철새로부터 채집한 참진드기에서 2건

의 SFTSV가 검출되었으며, 국내 고라니에서 채집한 참진드기에서 국내 미보고 바이러스인 

랑야(Langya) 바이러스가 검출되었다. 또한, 인도네시아의 소 목장에서 채집한 참진드기에

서 CCHFV가 처음으로 검출되었다. 이 연구 결과는 국경간의 이동 제한이 없는 철새가 바이

러스 확산 원인으로 고려해볼 수 있으며, 국내에도 신규 참진드기 매개 질병 유입 가능성이 

충분하다는 것을 시사한다. 기존에 주요 매개체로 알려진 참진드기의 종뿐만 아니라 다른 

참진드기 종에서도 질병이 매개될 가능성이 있다. 또한 기후변화와 산업화로 인해 발생하는 

야생동물 서식지 감소 및 파괴로 인해 야생동물과 접촉할 기회가 잦아지며 야생동물과 사람 

사이에서 발생하는 2차감염 역시 충분히 발생할 수 있을 것으로 판단한다. 그러나 이러한 2

차감염의 전염경로는 명확하게 밝혀진 바가 없어 많은 조사가 필요하다. PCR를 활용한 이번 

연구에서는 짧은 연구기간 동안 다양한 국외지역에서 채집한 참진드기와 국내 야생동물의 

혈액, 비장 조직을 분석하여 다양한 참진드기 매개 병원체를 검출하였다. 야생 고라니의 비

장 조직에서 SFTSV 병원체 확보를 통해 치료제, 백신 개발에 기여를 할 것이라 기대한다. 

본 연구를 통해 국내로 유입할 가능성이 있는 신규 참진드기 매개 질환에 대한 사전예방 시

스템 구축과 2차 감염으로 인한 피해를 최소화하기 위한 효율적인 전략을 제공할 수 있을 

것으로 예상된다. 

다만 NGS와 PCR 분석법을 적용하여 검출된 병원체를 확인한 이 연구 결과를 해석함에 

있어, 해당 병원체들이 참진드기를 매개하여 생활사 또는 전파 고리를 형성하고 있는지에 

대한 정보가 다소 제한적임을 확인하였다. 이번 연구에서는 동물을 흡혈한 참진드기를 이용

하여 분석하였는데, 분석 결과 확인된 병원체가 단순히 참진드기가 흡혈하여 체내에 머금고 

있는 혈액에 남아있던 병원체가 우연히 검출된 것인지, 혹은 그 병원체가 실제로 참진드기 

내에서 보존되거나 증폭되어서 참진드기 매개 병원체로서의 특성을 가지고 있는지의 여부는 

추가적인 연구를 통해 확인할 필요가 있겠다. 

  2019년 범국가적 유행성 감염병으로 대혼란을 주었던 COVID-19 사태 이후로 신종 감염
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병, 일명 “Disease X”에 대한 연구의 필요성과 관심이 증가하고 있다. 기존에 알려진 진드

기 매개 병원체의 전파 경로가 더욱 복잡해지는 현 상황뿐만 아니라, 향후 새롭게 등장할 

가능성이 있는 “진드기 매개성 Disease X”에 대해서도 국내·외 관련 연구기관의 협력을 통

한 다학제적이고, 장기적인 연구가 필요할 것으로 판단된다.
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 3-2. 정량적 연구개발성과

< 정량적 연구개발성과표>
(단위 : 건, 천원)

  연도

성과지표명

1단계

(2022.04~2023.12)
n단계

(YYYY~YYYY)
계

가중치

(%)

전담기관 등록ㆍ기탁 지표1」

논문
목표(단계별) 3 3

실적(누적) 2 2

학술발표
목표(단계별) 3 3 20

실적(누적) 10 10

특허
목표(단계별) 2 2 60

실적(누적) 2 2

저작권
목표(단계별) 0 0

실적(누적) 1 1

연구개발과제 특성 반영 지표
2」

고용효과
목표(단계별) 0 0

실적(누적) 1 1

인력양성
목표(단계별) 1 1 10

실적(누적) 1 1

홍보
목표(단계별) 1 1 10

실적(누적) 14 14

국제화협력
목표(단계별) 6 6

실적(누적) 10 10

계

 

 3-3. 세부 정량적 연구개발성과

  [과학적 성과]

  □ 논문(국내외 전문 학술지) 게재

번호 논문명 학술지명
주저자

명
호

발행기

관

SCIE 

여부
게재일

등록번호

(ISSN)

기여

율

1

Serologic and molecular 

prevalence of severe fever with 

thrombocytopenia syndrome virus 

among poultry in the Republic of 

Korea

Vector-Borne 

and Zoonotic 

Diseases

임지민

외 5명
23

Mary 

Ann 

Liebert 

Inc. 

(USA)

SCIE
2023.11

.28

1530

-3667
100

2

Ixodid ticks from wild and 

domestic animals in East and 

Central Asian flyways

Acta Tropica

변혜령 

외 

20명

249 Elsevier SCIE
2023.12

.6

0001

-706X
100

  □ 국내 및 국제 학술회의 발표

번호 회의 명칭 발표자 발표 일시 장소

1 2022 한국조류학회 추계학술대회
최  , 남  , 채  ,

 강  , 박
2022.09.29. 대한민국, 신안군

2
10th Tick and Tick-borne Pathogen 

Conference
채, 한, 류, 임 2022.08.29. 루마니아, Murighiol
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  [기술적 성과]

  □ 지식재산권(특허, 실용신안, 의장, 디자인, 상표, 규격, 신품종, 프로그램)

번호

지식재산

권 등 

명칭

(건별 각각 

기재)

국명

출원 등록

기여

율

활용 

여부출원인 출원일 출원번호
등록 

번호
등록인 등록일

등록

번호

1 특허출원
휴대용 조류 

포획트랩
최, 서, 

남, 박
2023.05.12.

10-2023-

0061677
100

2 특허출원
휴대용 참진드기 

포획트랩

최, 서, 

남, 박
2023.11.03.

10-2023-

0150612
100  

3
International Conference on Health 

Security
채준석 2023.03.14. 파키스탄, Lahore

4 2023 SNU International Symposium 최, 채, 남, 박, 강, 서 2023.06.09. 대한민국, 서울

5 2023 SNU International Symposium

채, 류, 지, 한, 최 남, 

서, Mo-, Re-, Bu-, 

Ana-, Mu-, Sh-, 

Tu-, Ny-

2023.06.09. 대한민국, 서울

6 2023 SNU International Symposium 채 2023.06.09. 대한민국, 서울

7
1st International Symposium of Wildlife 

Diseases Research Network (WDRN) 
최, 채, 남, 박, 강, 서 2023.06.28. 중국, Hainan

8

29th International Conference of the 

WOrld Association for the Advancement 

of Veterinary Parasitology (WAAVP)

채, 류, 한, 지, 최,

 Bu-, Hi- Ka-, 
Re-, Ia-, Sh-, Sh-, 

Tuv-, Ny-, 

Mu-

2023.08.28. 인도, Chennai

9 2023 대한수의학회 추계국제학술대회

지, 류, 변, 한, 서, 최, 

남, 채, 

Bu-, Hi-, Mo-, 

An-, 

Re-, Ia-, Sh-, Sh-, 

Tu-, Ny-,  Sh-, No-, 

An-, Ya-, Mu-

2023.11.30. 대한민국, 제주

10 2023 대한수의학회 추계국제학술대회 변, 지, 류, 한, 최, 채 2023.11.30. 대한민국, 제주
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  □ 저작권(소프트웨어, 서적 등)

번호 저작권명 창작일 저작자명 등록일 등록 번호 저작권자명 기여율

1

Transmission of the 

Emerging Tick-borne 

Diseases along the 

Migratory Flyway 

(서적-단행본)

2023.06.09.
최, 채, 남, 

류

2023.06.09

.

ISBN 

978-89-9243

5-81-9

최, 채, 남, 

류
100

  [경제적 성과]

  □ 고용 효과

구분 고용 효과(명)

고용 효과

개발 전
연구인력

생산인력

개발 후
연구인력 1

생산인력

  [사회적 성과]

  □ 전문 연구 인력 양성

번호 분류 기준 연도
현황

학위별 성별 지역별

1 2022
박사 석사 학사 기타 남 여 수도권 충청권 영남권 호남권 기타

1 1 1
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  □ 국제화 협력성과

번호
구분

(유치/파견)
기간 국가 기관 전공 내용

1 국제공동연구협정 2022.08.08.-2027.08.07. 태국 Chulalongkorn U 수의학

공동조사, 

연구원 교환, 

정보 및 시료 

교환, 상호 

심포지엄/워크

샵/세미나 참석

2 국제공동연구협정 2022.08.12.-2023.12.31. 몽골 

Wildlife Science and 

Conservation Center 

of Mongolia

보전생태학

3 국제공동연구협정 2022.11.23.-2023.12.31. 홍콩
Hong Kong 

Birdwatching Society
보전생태학

4 국제공동연구협정 2022.12.07.-2028.12.06. 필리핀
Philippines Los 

Baños U
수의학 

5 국제공동연구협정 2022.12.15.-2028.12.14. 베트남
Vietnam National U 

of Agriculture
수의학 

6 국제공동연구협정 2022.12.31.-2023.12.31. 일본 Tokai U 생물학

7 국제공동연구협정 2023.01.26.-2028.01.25. 인도네시아 Gadjah Mada U 수의학 

8 국제공동연구협정 2023.03.13.-2028.03.12. 파키스탄
U Veterinary and 

Animal Sciences
수의학

9 국제공동연구협정 2023.04.28.-2028.04.27. 대만 National Taiwan U 수의학

10 국제공동연구협정 2023.06.07.-2028.06.06. 베트남 Nong Lam U 수의학

  □ 홍보 실적

번호 홍보 유형 매체명 제목 홍보일

1 기타 워크샵 개최

동아시아 철새이동경로상의 신규 진드기매개 

바이러스성 인수공통질병에 대응하기 위한 국제협력 

워크샵

2022.11.03.

2 해외일반지
Newswire 

Pakistan

UVAS inks MoU with College of Veterinary Medicine, 

Seoul National University of Korea for academic 

and scientific cooperation

2023.03.13.

3 해외일반지
The Express 

Tribune

UVAS signs MoU for scientific research:

Agreement aims to facilitate scientific, academic 

cooperation with South Korean university

2023.03.14.

4 해외일반지
The News 

International

UVAS, Seoul Varsity sign MoU for scientific 

cooperation
2023.03.14.

5 해외일반지
Pakistan 

Observer

UVAS, SNU ink MoU for academic & scientific 

coop
2023.03.14.

6 해외전문지
Technology 

Times

Conference On Health Security Urges Intl’ Collab 

For Health Security Risks
2023.03.16.

7 해외일반지 The Nation

Minister for working on dairy sector to enhance 

milk, meat production: Calls for development of 

livestock sector

2023.03.17.

8 기타 심포지엄 개최
Transmission of the Emerging Tick-borne Diseases 

along the Migratory Flyway
2023.06.09.

9 중앙TV방송 MBC
[뉴스데스크] ‘살인진드기’ 바이러스 철새에서 첫 발견, 

방역망 뚫고 퍼지나?
2023.06.08.

10 중앙TV방송 MBC
[뉴스데스크] 기후환경리포트: 하늘에서 바이러스가 

후두둑, 신종 전염병의 공습
2023.06.26.

11 중앙전문지 데일리벳
‘철새따라 진드기매개감염병 퍼지나’ 6월 9일 서울대 

심포지엄
2023.05.23.

12 중앙전문지 데일리개원 ‘2023 서울대 국제심포지엄’ 6월 9일 2023.05.22.

13 기타 워크샵 개최

2023 Workshop for Developing a network against 

emerging infectious diseases along the East Asian 

Migratory Flyway 

2023.10.29.

14 기타 Youtube 
General Lecture by Prof. Joon-seok Chae, DVM, 

PhD
2023.03.06
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 3-4. 목표 달성 수준 

추 진 목 표 달 성 내 용 달성도(%)

○ 국제협력 네트워크 구축

○ 질병 매개체 시료 확보

  

○ 질병 분석 및 병원체 분

리, 확보   

    

○ 국제공동연구협정을 통해 9개국 10개소와 네트

워크 구축 (당초 목표 6개국 7개소) 

○ 효율적, 지속적인 네트워킹을 위한 워크샵, 심포

지엄 총 3회 개최 (당초 목표 3회)

○ 국내 7개 야생동물 연구기관, 국외 9개국 10개 

연구기관으로부터 2022년 9,823개체, 2023년 

13,003개체의 진드기 시료 확보 (당초 목표 연

간 300개체)

○ 효율적인 시료 확보를 위한 특허기술 2건 출원 

(당초 목표 2건)

○ NGS 분석법을 이용하여, 국내·외 철새를 포함한 

105마리의 동물로부터 채집한 참진드기 433마

리로 구성된 22개 풀링 샘플에서 23과 54종의 

바이러스, 6과 18종의 세균과 3과 5종의 주혈원

충을 검출(당초 목표 NGS를 이용한 병원체 분

석)

○ 1,279마리 참진드기를 대상으로 5종의 진드기 

매개 바이러스와 5종의 세균, 2종의 주혈원충에 

대한 PCR 분석 14,345건을 진행하여 항원양성

률 1.80%를 확인하였고, 국가/지역/동물별 참진

드기/동물 혈액/동물 비장에 대한 병원체별 항원

양성률 데이터 확보 및 계통 분석을 통해 항원/

항체 키트개발을 위한 자료 확보(당초 목표 임상

검체에 대한 항원/항체 키트개발을 위한 자료 구

축)

○ 국내 고라니의 비장으로부터 SFTS 바이러스를 

PCR로 검출하고, Vero E6 세포주를 이용하여 1

건의 SFTS 바이러스 분리 확보 완료(당초 목표 

병원체 분리 확보)

○ 100

○ 100

○ 100

4. 목표 미달 시 원인분석 – 해당사항 없음
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5. 연구개발성과의 관련 분야에 대한 기여 정도

  본 연구 과제로 구축된 국제협력 네트워크를 통해 환경변화에 따른 진드기 매개질병의 

확산과 전파에 관한 장기적인 모니터링이 가능하다. 지구온난화 등의 기후변화는 진드기

매개질병의 전파 방향과 확산에 영향을 미치나, 장기적인 환경변화에 따른 질병의 전파, 

확산을 모니터링하고, 그 효과를 분석하는 데는 중장기간의 기간이 소요된다. 따라서 향

후 장기적인 진드기매개질병의 확산과 전파, 유입의 예찰을 위해 본 과제에서 구축한 네

트워크를 활용하는 것이 가능하다. 

  본 연구를 통해 새롭게 등장하고 있는 수의학적, 질병생태학적 정보를 국제적으로 수

집, 활용, 분석할 수 있는 전문인력을 양성하였으며, 연구 및 교육 기회가 제한된 동아시

아, 동남아시아 국가 연구자들에 대한 지원을 통해 동아시아 철새이동경로 상 진드기매

개 인수공통감염병 관련 연구역량을 증가하였다. 또한 인력과 비용을 절감할 수 있는 효

율적인 시료 수집 기술을 개발하여 향후 더욱 다양한 지역의 연구진들이 네트워크로 편

입될 수 있는 기초를 제공하였다. 

  본 연구에서는 NGS 분석법을 적용하여 참진드기를 매개로 전파될 수 있는 다양한 병

원체를 검출하였으며, 특히 공중보건학적 위협이 될 수 있는 바이러스, 세균 및 주혈원충 

종들을 확인하였다. 이를 통해 기존에 공중보건학적 위협 요인으로 알고 있는 병원체뿐

만 아니라 새로이 출현하였거나 점차 동아시아로 확산되는 참진드기매개병원체의 감시 

예찰이 가능하다. PCR 분석을 통한 참진드기매개병원체의 진단법의 확립을 통해 지속적

인 유병률 조사뿐만 아니라 각 병원체의 계통분석을 기반으로 한 역학적 특성을 판단하

는 데 유용한 자료를 제공할 수 있다. 또한 국내·외에서 수집된 임상시료(참진드기와 동

물의 혈액 및 비장)를 대상으로 실시한 PCR 분석 결과 데이터와 연구수행시 확보한 

SFTS 바이러스의 분리주를 이용하여 향후 항원/항체 진단키트, 치료제 및 백신 개발을 

위한 자료로써 활용할 수 있다.
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6. 연구개발성과의 관리 및 활용 계획

 국제적인 네트워크 구성을 통한 국가 간의 정보 교류 및 병원체 확보를 통한 해외전염병의  

선제적인 연구에 활용할 수 있다. 구축된 네트워크를 통해 야생동물-인간 사이의 인수공통

전염병 전파 메커니즘에 대한 광범위한 규모의 연구가 가능하다. 또한 본 연구과제중 개

발한 효율적인 철새, 진드기 포획 기술은 인력과 예산이 부족한 지역에서도 네트워크 참

여를 용이하게 할 수 있다. 다학제적 연구를 통해 철새 이동을 통한 SFTS의 전파를 확인

하기 위해 본 연구에서 사용한 방법론과 확보한 결과는 SFTS, Heartland virus(HRTV) 감

염증 등 새롭게 발생하는 신규 TBD에 대한 대응과 향후 위험요인 기반 질병예찰

(risk-based disease surveillance), 보건정책 결정 지원 등에 활용될 수 있다.

 본 과제에서 구축한 네트워크는 국내 질병 유입 전 감시 및 예찰 체계의 바탕이 될 수 

있다. 시료 확보를 통해 동아시아 철새 이동경로상의 병원체의 focal point를 확인하고, 

서로 다른 야생 철새와 서식지에 기생하는 외부 기생충에 대한 감시를 통해 잠재적 매개

체와 질병을 식별하고, 그 풍부함과 유병률을 이해하며, 외래 매개체가 변화하는 환경에 

도입될 가능성에 대한 참조 정보를 개발하는 데 활용할 수 있다. 

 본 연구에서 적용한 NGS 분석법은, 국외에서 국내로 유입이 예상되거나, 또는 미처 예

상하지 못한 진드기 매개 병원체의 유입에 대한 선제적 감시를 위해 적용할 수 있다. 또

한 주요 진드기 매개 병원체의 PCR 진단법을 확립하였고, 이는 향후 지속적인 감시·예찰

에 적극적으로 활용할 수 있다. 본 연구 과정에서 분리 및 확보한 병원체(SFTS 바이러스)

는 항원 및 항체 검사(PCR, IFA 또는 ELISA)를 통해 항원/항체 진단키트, 치료제 및 백

신 개발을 위한 자료를 구축하는 데 기초가 될 것이다. 
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< 연구개발성과 활용계획표>

구분(정량 및 정성적 성과 항목) 연구개발 종료 후 5년 이내

국외논문

SCIE 2

비SCIE

계 2

국내논문

SCIE

비SCIE 1

계 1

특허출원

국내

국외

계

특허등록

국내 1

국외

계 1

인력양성

학사

석사 2

박사

계 2

사업화

상품출시

기술이전

공정개발

제품개발 시제품개발

비임상시험 실시

임상시험 실시

(IND 승인)

의약품

1상

2상

3상

의료기기

진료지침개발

신의료기술개발

성과홍보

포상 및 수상실적

정성적 성과 주요 내용
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