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총괄연구개발 식별번호 
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내역사업명
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국내 침입우려 신·변종 바이러스의 선제적 대응을 위한 아세안 바이러스 유전
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총 연구개발비
 총 968,000천원 

 (정부지원연구개발비: 968,000천원) 

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
국내 토착 질병 및 국내 유입 우려 신변종 감염병에 대한 국

제 협력연구를 통해 국내외 신변종 바이러스 협력체계를 구축 

전체 내용

Ÿ 국제 협력을 통한 바이러스 예찰/특성 규명으로 선제적 대응 

기반 구축

 - 국제협력 기반 구축을 위한 MOU 체결

 - 국제협력 체계 구축을 위한 국제 심포지엄 내 특별세션 운영

Ÿ 국내외 가축질병 바이러스의 특성 분석에 필요한 유전정보 

빅데이터 확보 및 감염 기전 연구를 통한 메커니즘 규명

 - 가축질병 바이러스 연구를 위한 국내 야생 동물 샘플 수집

 - 바이러스 감염 순환 구조 파악을 위한 무인센서카메라를 이

용한 축사 주변 야생동물 서식 현황 모니터링을 위한 연구

대상지 선정 및 연구체계 구축

Ÿ 신ㆍ변종 가축질병 초기 유입·발생 시 조기 대응을 위한 국제 

수준의 진단법 확립

Ÿ 침입 변종의 국내 유입시 국내 확산 예측 모델 개발

연구개발성과 
특허등록 1건, 기술이전 1건, 논문(SCI) 4건, 논문(비SCI) 5건, 국내외학술발표 

13건, 인력양성 2건, 정책활용 1건, MOU체결 2건, 심포지엄개최 1건

연구개발성과 

활용계획 및

기대 효과

가. 연구개발성과의 활용방안

❍ 국제협력 전문가 인적네트워크 조직

- 아시안 가축-야생동물 병원성 바이러스 협력체계 구축을 위한 기반을 마련함으

로써 향후 국내에 신종 병원성 바이러스 발병시 정보공유, 공동대응방안 마련 등 방
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역정책 과학자 자문회의 아시안 워킹그룹로서 활용 가능함.

❍ 국내·외 가축-야생동물 시료 DB구축

- 국내·외 가축 및 야생동물에서 확보한 Genomic DNA는 바이롬(virome)분석은 

물론이고 마이크로바이옴(microbiome)의 분석에도 활용함으로써 병원성바이러

스와 병원성 미생물의 탐지 모두에 활용할 수 있는 등 중요한 유전자원으로서

의 가치를 지님.

❍ 병원성바이러스의 유전정보 빅데이터 확보

- 병원성 바이러스의 유전정보의 빅데이터는 신·변종의 탐색을 가능하게 하고, 분자

네트워크를 통한 확산경로도 예측하게 가능하게 하며, 인실리코(In Silico)분석을 

통한 감염기전 연구를 수행할 수 있게 함으로써, 향후 국내에서 병원성 바이러

스의 확산 루트 파악, 피해규모와 대응 규모 예측 등을 가능하게 함으로써 방

역정책 수립에 기여함.

❍ 병원성바이러스의 국제 수준의 진단법 확립

- 국내 침입 가능성이 가장 우려되는 럼피스킨바이러스의 유전체 시퀀스정보를 확보

하여 이들이 국내 침입할 경우 정밀하게 탐지할 수 있는 진단기법을 개발함으로써 

발생 초기에 선제적으로 대응할 수 있게 함.

❍ 침입 우려되는 병원성 바이러스들의 국내 확산 예측모델 개발

- 침입이 우려되는 럼피스킨병바이러스 등을 예찰하기 위한, 발견 예상 hotspot 

지역선정과 장기 탐지 모니터링 지점 선정 등에 기여

나. 연구개발성과의 기대효과

❍ 기술적 측면

- 국제적 수준의 진단법 개발로 주요 위해 우려 병원성 바이러스의 조기 발견을 

통해 축산 재난 방어를 위한 한국형 안전 축산시스템 구축

- 예찰, 역학조사, 사후관리 등이 가능한 유전체 빅데이터 기반 축산농가 서비스 지원 플

랫폼으로써 확장 개발 가능

❍ 경제적/산업적 측면

 - 본 연구의 유전체 진단기술을 이용하여 시공간적 축산 질병의 조기발견과 효율적

인 관리를 통해 향후 관련 방역의 예산 절감 기대

 - 정부, 민간의 등 고위험성 가축질병 대응 활동 및 산업 정책 결정의 근거 마련

 - 축산 농장 간, 가축과 야생동물간 병원성 바이러스 확산 네트워크 예측·예

찰 시스템을 구축함으로써 근린지역 서식 야생동물들의 관리 정책 수립에 기여

 - 감염기전 연구 및 확산모델 연구 등을 통해 침입이 우려되는 가축 바이러스들에 

대해 사전에 확산의 범위, 피해 규모를 예측함으로써 피해 절감 방안을 마련

하는 데 기여

❍ 사회적 측면

 - 유전체분석에 기반한 체계적·과학적 예측·예찰 가능한 가축 질병 관리 체계를 홍

보함으로써 국내산 축산물에 대한 신뢰도 향상

연구개발성과의 

비공개여부 및 사유

연구개발성과의 

등록ㆍ기탁 건수
논문 특허

보고서 

원문

연구

시설

ㆍ장비

기술

요약 

정보

소프트 

웨어
표준

생명자원

화합물

신품종

생명

정보

생물

자원
정보 실물

9 1



- 5 -

연구시설ㆍ장비 

종합정보시스템 

등록 현황

구입

기관

연구시설

ㆍ장비명

규격

(모델명)
수량

구입 

연월일

구입가격

(천원)

구입처

(전화)

비고

(설치장소)

ZEUS

등록번호

국문핵심어

(5개 이내)
아시아 협력 데이터베이스 감염기전 확산모델 바이러스 유전체

영문핵심어

(5개 이내)

ASEAN 

cooperation
database

infection 

mechanism
spread model Virome



- 6 -

〈  목   차  〉

   1. 연구개발과제의 개요                                           7

   2. 연구개발과제의 수행 과정 및 수행내용                         12

   3. 연구개발과제의 수행 결과 및 목표 달성 정도                   68

   4. 목표 미달 시 원인 분석(해당없음)                              75

   5. 연구개발성과 및 관련 분야에 대한 기여 정도                   76

   6. 연구개발성과의 관리 및 활용 계획                         76



- 7 -

※ 각 항목에서 요구하는 정보를 포함하여 연구개발과제의 특성에 따라 항목을 추가하거나 항목의 순서와 구성을 변경하는 

등 서식을 수정하여 사용하거나 별도의 첨부자료 활용이 가능합니다.

1. 연구개발과제의 개요

❍ 바이러스는 모든 생물종 중 가장 다양하고 풍부함. 이들은 모든 범위의 종을 감염시키고, 

주기적으로 새로운 숙주를 감염시킬 수 있으며 때때로 심각한 질병의 원인이 됨. 수십 년간 

병원성 바이러스의 출현 및 재출현은 세계적 우려 사항이었음. 이에 따라 동물 질병 연구 

역시 메타게놈 분석 등의 기술과 함께 발전해옴. 현재 진행 중인 메타게놈 분석 연구들은 

동물의 바이러스성 질병과 바이스 생태계 (virosphere)의 다양성에 대한 지식을 확장시키기 

시작함. 그러나 수많은 바이러스가 시퀀싱 되었음에도 바이러스 생태계 대부분이 규명되지 

않은 채로 남아있음.

❍ 최근 아프리카돼지열병과 코로나바이러스감염증-19 발생으로 신변종 바이러스성 감염병에 

대한 국민의 관심이 나날이 높아지고 있음. 우리나라에서는 가축에 대한 감염병이 사실상 

매년 발생하고 있으며 이로 인한 가축의 살처분, 발생 지역 이동 제한, 축산물 가격 급등이 

심각한 사회·경제적 손실을 일으키고 있음. 본 연구의 목표가 되는 가축 동물 중 우제류 

가축의 경우 현재 다음과 같은 질병이 주로 발생함 (표 1).

표 1. 국내 발생 주요 우제류 바이러스성 질병 및 원인체 목록 (출처: 농림축산검역본부, NCBI)

질병명 병원체명 구분 NCBI 시퀀스 데이터 현황

아프리카돼지열병
African swine fever virus

(Asfaviridae)

제1종 가축전염병

(특별관리병원체)

Genome assemblies: 144

Sequence reads: 1

구제역
Foot-and-mouth disease virus

(Picornaviridae)

제1종 가축전염병

(특별관리병원체)

Genome assemblies: 8

Sequence reads: 1

돼지열병
Classical swine fever virus

(Flaviviridae)

제1종 가축전염병

(특별관리병원체)

Genome assemblies: 27

Sequnece reads: 1

소탄저병
Bacillus anthracis

(Bacillaceae)

제2종 가축전염병

(특별관리병원체)

Genome assemblies: 304

Sequence reads: 6

돼지생식기호흡기

증후군

Porcine reproductive and 

respiratory syndrome virus

(Arteriviridae)

제3종 가축전염병

(일반관리병원체)

Genome assemblies: 2

Sequence reads: 2

돼지유행성설사
Porcine epidemic diarrhea virus

(Coronaviridae)

제3종 가축전염병

(일반관리병원체)

Genome assemblies: 44

Sequence reads: 1

소바이러스성설사병
Bovine viral diarrhea virus

(Flaviviridae)

농림축산검역본부장 지정 병원체

(일반관리병원체)
Genome assemblies: 6

돼지서코바이러스

감염증

Porcine circovirus type 2

(Circoviridae)

농림축산검역본부장 지정 병원체

(일반관리병원체)
Genome assemblies: 2423

소코로나바이러스

감염증

Bovine coronavirus

(Coronaviridae)

농림축산검역본부장 지정 병원체

(일반관리병원체)

Genome assemblies: 2

Sequence reads: 1
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❍ 앞서 언급한 주요 질병 중에서도 구제역과 아프리카돼지열병은 국가재난형 가축전염병으로 

분류됨. 구제역의 경우 해외에서의 유입이 주요한 발생 원인으로 지목된 바 있으며 (표 2), 

아프리카돼지열병은 야생동물의 이동으로 인한 국내 유입이 주요 발생 원인으로 추정되고 

있음 (농림축산검역본부). 이러한 상황에서 해당 질병이 인접한 국가로부터 유입되는 것을 

방지하고 변이에 대응할 수 있는 유효한 백신주를 사전 선정하기 위해 이전부터 유기적인 

국제협력의 중요성이 대두됨.

표 2. 2000년~2019년 구제역 발생 사례 및 원인 (출처: 농림축산검역본부)

구분 2000 2002 2010.01 (포천) 2010.04 (강화) 2010/2011 (안동) 2014

기간 3.24~4.15 5.2~6.23 1.2~1.29 4.8~5.6 ‘10.11.28~’11.4.21 7.23~8.6

혈청형
O

(PanAsia)

O

(PanAsia)

A

(A/Asia/Sea-97)

O

(SEA)

O

(SEA)

O

(SEA)

원인

(추정)

수입건초

해외여행객

외국인 

근로자
외국인 근로자

농장주 

해외여행
농장주 해외여행 경로 미상

구분 2014/2015 2016 2017 2018 2019

기간 ‘14.12.3~‘15.4.28 1.11~3.29 2.5~13 2.8 3.26~4.1 1.28~31

혈청형
O

(SEA)

O

(SEA)

O

(O/MESA/Ind2001e)

A

(A/Asia/Sea-97)

A

(A/Asia/Sea-97)

O

(O/MESA/Ind2001e)

원인

(추정)
경로 미상

잔존 

바이러스
경로 미상 경로 미상 경로 미상 경로 미상

❍ 일반적인 가축전염병뿐 아니라 국내 유입이 우려되는 신·변종 감염병의 경우 야생동물이 

주요 전파 요인으로 간주됨. 대표적인 신종 감염병의 예시로 럼피스킨병(Lumpy skin 

disease), 니파바이러스감염증(Nipah virus infection), 웨스트나일열(West Nile fever)을 들 수 

있음 (표 3). 이러한 신종 바이러스성 감염병은 축산업을 비롯한 공중보건 전체에 사회적·

경제적으로 매우 큰 손실을 줄 수 있어 이 질병을 꾸준히 추적하고 새로운 유전적 변이를 

규명하는 것이 매우 중요함. 이로 인해 단순 국제협력 시스템의 구축뿐 아니라 야생동물에 

대한 선제적 모니터링도 중요하게 여겨짐.

❍ 럼피스킨병, 니파바이러스, 웨스트나일바이러스를 포함한 신종 바이러스성 감염병에 대한 

연구가 이미 원숭이를 포함한 다양한 동물 모델에서 진행된 바 있음. 럼피스킨병은 현재 인

도네시아를 제외한 동남아시아 각지에서 발생함. 인도네시아와 태국에서는 인간 표본에서 

웨스트나일바이러스가 검출되었으며 국내에서도 집비둘기에서 웨스트나일바이러스가 검출

되었다고 보고된 바 있음. 니파바이러스는 말레이시아에서 처음 발생하였고 동남아시아 지

역에서 지속적으로 인간을 감염시킴.



- 9 -

표 3. 해외 유입 가능성이 높은 바이러스 3종에 관한 연구 현황(출처: 농림축산검역본부, NCBI)

질병명 병원체명 구분 NCBI 시퀀스 데이터 현황

럼피스킨병
Lumpy skin disease virus

(Poxviridae)

제1종 가축전염병

(특별관리병원체)
Genome assemblies: 44

니파바이러스감염증
Nipah virus

(Paramyxoviridae)

농림축산검역본부장 지정 병원체

(특별관리병원체)
Genome assemblies: 14

웨스트나일열
West Nile virus

(Flaviviridae)

제2종 가축전염병

(특별관리병원체)
Genome assemblies: 3

❍ 대략 60~80%의 신종 감염병 (Emerging infectious diseases)이 야생동물로부터 기인함. 특히 

기후 변화와 더불어 농경지, 축사 등에 있는 야생동물 및 가축의 배설물로 오염된 축사나 

경작지 내 작은 물구덩이 등에 접촉한 사람에 의한 축사의 생물학적 오염이 증가되고 있는 

추세로, 신종 감염병 출현시 야생동물로부터 인간과 가축에 대한 병원체 유출은 주요 우려 

사항임. 따라서 이러한 문제에 있어 병원체를 신속히 규명하고 전파의 발원지를 통제하는 

것이 우선되며 이와 더불어 신종 감염병에 대한 바이러스 분포와 가축 및 야생동물에서의 

생태학적 다양성을 파악하는 것은 신종 감염병의 예방과 통제에 매우 중요함. 

❍ 관련된 연구의 일환으로 가축동물에서 바이러스 자료가 구축되어야 하며 가축동물 주변의 

야생동물(peri-domestic wildlife; 설치류, 오소리, 너구리, 박쥐, 까마귀, 까치 등 사체 섭식 

청소동물(scavengers))의 바이러스 자료 구축 또한 함께 수행되어야 함.

❍ 마이크로바이옴이란 미생물과 그들의 유전체 커뮤니티 집합을 뜻함. 그들이 숙주에 미치는 

생리학적 영향, 즉 신진대사와 면역기능뿐 아니라 행동학적 영향이 잘 알려져 있음. 그러나 

대부분의 가축전염병 및 신변종 감염병이 바이러스에서 기인함에도 동물숙주와 바이러스의 

연관성 연구는 부족한 실정임. 이러한 맥락에서 바이러스와 유전체 커뮤니티 집합인 바이롬 

(virome) 또한 연구되어야 함. 메타게놈 연구 방법을 통하여 기존 알려진 병원체뿐 아니라 

아직 알려지지 않은 바이러스 변이와 진화, 숙주와의 유전적 연관성을 선제적으로 추적하고 

감시하는 것이 가능함.

❍ 야생 자이언트판다 (Ailuropoda melanoleuca)의 분변 표본을 통해 바이롬을 연구한 결과 해당 

동물로부터 발견된 피코르나바이러스목 (Picornavirales)과 Genomoviridae과의 바이러스가 

이전에 조류에서 발견된 바이러스들과 높은 상동성을 보유하는 것이 드러났음. 또한 

Smacoviridae과에 속하는 새로운 고세균성 바이러스가 브라질의 야생동물에서 규명됨.

❍ 이러한 사례를 고려할 때 바이러스 커뮤니티의 특성과 유전정보 및 생태학적 분포를 파악하는 

것은 신·변종 바이러스의 신속한 규명과 그에 대한 대처를 가능케 하며 이를 통해 잠재적 

야생동물 유래 신종 감염병이 공중보건에 미치는 피해를 최소화할 수 있음.

❍ 인수공통감염병의 출현이 증가하는 추세에 따라 가축과 야생동물에서의 바이롬 연구 또한 

중요해짐. 건강한 개체와 질병 개체에서의 바이롬 특성화에 대한 연구가 아직 진행 중이기는 

하나 이들로 인한 인체와 가축에서의 면역조절 작용을 정확하게 이해하기 위해서는 특정 

바이러스의 상관관계와 이들을 식별하는 것이 매우 중요함. 나아가 이러한 맥락에서 잠재적 
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인수공통감염병의 원인체 바이러스를 특정하는 작업이 필요함. 그러한 작업의 일환으로써 

바이러스 감염 기전의 분석이 이루어질 것이며 이를 위해 in silico 방식을 활용할 예정임.

❍ 최근 10년간 동남아시아 지역은 공중보건 체계의 미비, 빠른 인구 증가 및 잠재적 야생동물 

숙주의 풍부성으로 인해 신·변종 감염성 질병의 발생 장소가 되어왔음. 현재 동남아시아 

국가의 열대우림 지역은 목재 생산용 숲, 농경지, 대규모 고무 농장, 가축을 위한 목초지로 

개발되고 있음. 이러한 열대우림의 변화는 주위 생태계 또한 변화시키며 신·변종 감염병의 

발생과 확산에 있어 중요한 원인으로 꼽힘.

❍ 열대우림 지역을 개발하여 인간과 가축의 서식지가 확장되면 가용 식량자원의 증가로 인해 

박쥐와 야생조류뿐만 아니라 일부 야생 영장류와 비가축성 공생 설치류(synanthropic 

rodents) 같은 다양한 야생동물 또한 인간 및 가축과 서식지를 공유하게 됨. 이들과 접촉이 

증가하면 지역 내 인간과 가축에 대한 병원체의 전파력이 증대될 가능성도 높아짐.

❍ 동남아시아 지역은 지정학적으로 중동 및 아프리카 지역과 동북아시아 지역의 다리 역할을 

하므로 이들 지역을 거쳐 전파되는 병원체의 변이를 조사하고 예찰하기에 적합함. 2020년 

해외의 한 연구에서는 말레이시아 서쪽에 분포하는 야생조류에게서 분리된 16개의 웨스트

나일 바이러스가 남아프리카에서 분리된 것과 99%의 유사성을 갖는 것이 보고된 바 있음.

❍ 동남아시아 지역 야생동물로부터 해당 지역의 가축 질병 (표 4)과 국내 유입 가능성이 있는 

주요 신변종 바이러스, 더불어 현재 알려지지 않은 병원성 바이러스의 유전정보 빅데이터를 

사전에 확보하기 위하여 해당 국가와 국제협력 체계를 구축하고 이러한 질병에 선제적으로 

대응하기 위한 기반을 마련하는 연구가 필요함.

표 4. 동남아시아 지역 발생 주요 우제류 바이러스 리스트(출처: WOAH)

질병 광견병 럼피스킨병 구제역 소바이러스성설사병

병

원

체

Lyssa virus (Rabies virus)

(Rhabdoviridae)

Lumpy skin disease virus

(Poxviridae)

Foot and mouth disease virus

(Picornaviridae)

Bovine viral diarrhea virus

(Flaviviridae)

국가

방글라데시
인도네시아
라오스
미얀마
태국

방글라데시
캄보디아
말레이시아
미얀마
태국
베트남

방글라데시
캄보디아
라오스

말레이시아
미얀마
태국
베트남

인도네시아
말레이시아

질병 아프리카돼지열병 돼지생식기호흡기증후군 돼지열병 소전염성비기관염

병

원

체

African swine fever virus 
(Asfarviridae)

Porcine reproductive and 
respiratory syndrome virus

(Arteriviridae)

Classical swine fever virus
(Flaviviridae)

Bovine herpesvirus 1
(Herpesviridae)
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❍ 최종적으로 본 과제의 목적은 국내 토착 질병 및 국내 유입 우려 신변종 감염병에 대한 

국제협력 연구를 통해 국내외 신변종 바이러스 협력체계를 구축하는 것임. 세부적 연구 

목적으로는 첫째, 국제협력을 통한 바이러스 예찰/특성 규명으로 선제적 대응 구축, 둘째, 

국내외 가축 질병 바이러스의 특성 분석에 필요한 유전정보 빅데이터 확보 및 감염 기전 

연구를 통한 메커니즘 규명, 셋째, 신·변종 가축질병 초기 유입·발생시 조기 대응을 위한 

국제 수준의 진단법 확립 등임.

국가

캄보디아
인도네시아
라오스

말레이시아
미얀마
태국
베트남

캄보디아
인도네시아
라오스
미얀마
태국
베트남

캄보디아
인도네시아
말레이시아
미얀마
싱가포르
태국
베트남

인도네시아
말레이시아

질병 돼지인플루엔자(신종 인플루엔자 A) 소류코시스 돼지오제스키병

병

원

체

Influenza A viruses
(Orthomyxoviridae)

Bovine leukemia virus
(Retroviridae)

Pseudorabies virus (Suid herpesvirus 1)
(Herpesviridae)

국가
인도네시아

태국
인도네시아

태국
말레이시아

질병 뉴캐슬병 돼지전염성위장염 블루텅병

병

원

체

Newcastle disease virus 
(Paramyxoviridae)

Transmissible gastroenteritis virus
(Coronaviridae)

Bluetongue virus
(Reoviridae)

국가 말레이시아 미얀마 싱가포르
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2. 연구개발과제의 수행 과정 및 수행 내용

2.1. 연구개발과제의 최종 목표

m 국내 토착 질병 및 국내 유입 우려 신변종 감염병에 대한 국제 협력연구를 통해 국내외 

신·변종 바이러스 협력체계를 구축

2.2. 연구개발과제의 단계별 목표

❍ 국제협력을 통한 바이러스 예찰/특성 규명으로 선제적 대응 기반 구축

 1) 국제협력 기반 구축을 위한 MOU 체결

 2) 국제협력 체계 구축을 위한 국제 심포지엄 내 특별세션 운영

❍ 국내외 가축질병 바이러스의 특성 분석에 필요한 유전정보 빅데이터 확보 및 감염 기전 연구를 

통한 메커니즘 규명

 1) 가축질병 바이러스 연구를 위한 국내 야생 동물 샘플 수집

 2) 바이러스 감염 순환 구조 파악을 위한 무인센서카메라를 이용한 축사(축우) 주변 야생동물 

서식 현황 모니터링을 위한 연구대상지 선정 및 연구체계 구축

❍ 신ㆍ변종 가축질병 초기 유입·발생 시 조기 대응을 위한 국제 수준의 진단법 확립

 

❍ 침입 변종의 국내 유입시 국내 확산 예측 모델 개발 

 1) 해외 사례연구
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2.3. 연구 수행 내용

가. 국제협력을 통한 바이러스 예찰/특성 규명으로 선제적 대응 기반 구축

  1) 국제협력 기반 구축을 위한 MOU 체결

❍ 강원대학교 산학협력단은 베트남과 방글라데시의 중요한 기관들과 협력을 강화하기 위해 

MOU를 체결했음. 이 협약에 따라 베트남의 Central Vietnam Veterinary Institute와 방글라

데시의 Islamic University Biotechnology and Genetic Engineering과의 간에 협력이 이뤄질 

것으로 예상됨. 이를 통해 베트남의 바이러스학 부서 및 방글라데시의 생명공학 및 유전공

학 부서가 함께 연구 및 교류를 추진할 것임. 담당자로는 베트남 측의 Do Van Tan 연구원

과 방글라데시 측의 Md-Mafizur Rahman 조교수가 참여함.

표 5. 베트남/방글라데시 – 강원대학교 산학협력단 간 MOU 체결

국가 베트남 방글라데시

MOU 

기관
Central Vietnam Veterinary Institute

Biotechnology and Genetic Engineering, 

Islamic University

담

당

자

성

명
Do Van Tan Md-Mafizur Rahman

부

서
Department of Virology Biotechnology and Genetic Engineering

직

위
연구원 조교수

주

소

증빙

서류



- 14 -

❍ 본 연구진은 보다 긴밀한 국제협력 관계를 구축하고자 국내 연구진과 함께 베트남을 방문

하여 현지에서 프로젝트 논의를 진행하고 국내 연구진이 직접 채취한 샘플로부터 유전자 

추출 실험을 진행하였음. 이를 통해 침입 우려 신, 변종 바이러스의 유입에 있어서 국제협

력의 중요성을 확인하였고, ASF와 LSD의 백신 접종 전후의 샘플을 확보할 수 있었음. 본 

과제에서는 기확보한 시료를 활용할 것이며 이는 미발생 및 재유입 벡터 매개성 전염병의 

선제적 대응 고도화의 중요한 기반이 될 것임. 

베트남 Central Vietnam Veterinary Institute 한국과 베트남 연구진의 협력 기념촬영

주관연구책임자의 한국-베트남 협력 프로젝트 발표 실무진 간의 시료 샘플 유전자 추출 프로토콜 점검

그림 1. 베트남 중앙 수의학 연구소와 협력활동

 2) 국제 심포지엄 개최

❍ 강원대학교 산림과학연구소 2022년 국제심포지엄 내 세션 운영

  · 심포지엄명 : 2022 International symposium of Instittute of Foreast Science

  · 날짜 : 2022. 10. 21.

  · 장소 : 강원대학교 산림환경과학대학 1호관 608호

  · 주요 내용

   - 세션 제목 : Virome Database Construction, Infection Mechanism and Spread Model 

Research for Preemptive Response to Virus Spread
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   - 제목 및 타이틀

그림 3. 강원대학교 산림과학연구소 2022 국제 심포지엄 (좌) 내 세션 운영 (우) 

구분 제목 및 발표자

1 The spread of lumpy skin disease in Asia
(Prof. Yung Chul Park, Kangwon National University, Republic of Korea)

2
Transmission dynamics, molecular identification, and genomic characterization of 

lumpy skin disease virus in Bangladesh 
(Prof. M Mafizur Rahman, Islamic University, Bangladesh)

3

Phylogenetic analysis of emerging infectious diseases in pigs and cattle during 
2019–2022 in Vietnam

(Dr. Van Tan Do, Institute of Veterinary Research and Development of Central 
Vietnam (IVRD), Vietnam)

4
Visiting pattern of wildlife to agricultural land

(Dr. Sangjin Lim, College of Forest & Environmental Sciences and Institute of Forest 
Science)

5
Perspectives on mathematical models applied to invasive virus diseases for animals
(Dr. Tae Soo Chon, Ecology and Future Research Institute, Busan 46228 Republic of 

Korea)
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 3) 국제 협력을 통한 공동연구 진행

❍ 베트남과 긴밀한 국제협력을 통해 270마리 돼지에서 아프리카돼지열병 (ASF) 평균 유병률 

13.46%, 270마리의 소에서 럼피스킨 (LSD) 평균 유병률 13.52%를 확인하였음 (그림 3). 

그림 4. 베트남 지역 ASF와 LSD의 진단 방법별 유병률 조사결과

❍ 방글라데시 지역 역학조사에 의거하여 위험도평가 LSD 양성조직과 혈액시료를 확보하고 유

전자를 추출하고 본 연구진이 셋업한 NGS 장비로 메타지놈 분석을 완료하여 원본 유전자 

데이터를 국내로 들여옴 (표 6). 

표 6. 국제협력을 통해 확보한 럼피스킨 시료

샘플

번호

시료

형태
동물 위치 GPS 특이사항

진단

방법
분석

SMC-7 Tissue Cow Magura
23.739223,

89.157631
LSD ELISA WGS

SMC-20 Tissue Cow Khamarpara, Magura
23.578433, 

89.3825759
LSD ELISA TBD　

JSC-44 Tissue Cow Sirajganj
24.334829,

89.685976
LSD ELISA TBD

JSC-43 Tissue Cow Bonbaria, Sholonga
24.418127,

89.488756
LSD ELISA WGS

RMC-13 Blood Cow Rajnagore,Meherpur
23.733562,

88.712553
LSD ELISA WGS

RMC-13 Tissue Cow Rajnagore,Meherpur
23.733562,

88.712553
LSD ELISA TBD

PNG-3 Tissue Cow 　N/A N/A　 Mastitis N/A TBD
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 4) 시사점

❍ 동남아시아 지역은 지정학적으로 중동 및 아프리카 지역과 동북아시아 지역의 다리 역할을 

하므로 이들 지역을 거쳐 전파되는 병원체의 변이를 조사하고 예찰하는 것은 매우 중요함. 

본 연구과제 성과로 방글라데시와 베트남 간 국제 공동연구 네트워크 기반을 구축하였으나 

향후 동남아시아 및 동북아시아 국가로 확대, 가축전염병 예찰 및 정보 공유를 위한 공동 

연구가 지속적으로 필요함. 

❍ 최초 목적 대상 병원체 중 가까운 시일 내 가장 유입 가능성이 높았고, 큰 피해를 유발할 

것으로 예상되는 질병은 1종 가축전염병인 럼피스킨병이었음. 따라서 럼피스킨 바이러스에 

대해 우선순위를 두고 진행하여 진단 마커를 개발하여 특허 등록 및 기술이전 성과를 달성

하였고, 실제로 본 연구과제 수행 기간 동안 럼피스킨이 국내에 유입되어 이에 기여하였음. 

향후 후속 연구를 통해 다양한 가축전염병 바이러스에 대한 연구가 필요함.

❍ 본 과제의 후속 연구는 고위험동물감염병대응기술개발사업 ‘기후변화에 따른 신종 재난형 

매개체 전파 가축질병의 정밀 예찰체계 개발’로 본 주관 기관이 선정되어 협약하여 진행 

중임. 본 과제를 통해 기 구축한 국제협력을 강화하고, 목적 가축전염병을 확대하여 정밀 

예찰체계를 개발하여 국내 가축전염병 방역에 이바지하도록 하겠음.

❍ 현재 시스템에서는 국제적 연구성과물에 대한 공유 시스템이 미비하기 때문에 자료 공유의 

한계가 있음. 지속적인 연구 및 연구 활성화를 위해 국제 가축전염병 자료 공유 시스템 구

축이 필요함. 

나. 국내외 가축질병 바이러스의 특성 분석에 필요한 유전정보 빅데이터 확보 및 감염 기전 

연구를 통한 메커니즘 규명

 1) 가축질병 바이러스 연구를 위한 국내 야생 동물 샘플 수집 및 전처리

❍ 가축질병 바이러스 연구를 위한 기초 데이터 구축을 위해 국내 서식 야생동물의 배설물을 

수집하였음. 야생동물에서 분변 외 시료를 수집하는 것은 여러 가지 이유로 제한됨. 첫째, 

야생동물은 인간을 피하려는 행동을 보이며, 사람이 접근하기 어려운 서식지에 주로 살기 

때문에 다량의 시료를 확보하기 어려움. 둘째, 야생동물을 포획하는 과정은 윤리적 문제로 

인해 침습적인 샘플링은 엄격한 윤리적 기준을 준수해야 함. 셋째, 침습적 샘플링에는 야생

동물의 서식지로 전문 장비를 이동해야하는 제약이 따름. 또한, 야생동물 샘플 채취에 대한 

법적 규제가 엄격하며, 보호종에 대한 샘플 채취는 법적으로 제한될 수 있음. 이러한 이유

들로 인해 야생동물 연구에서는 비침습적이고 쉽게 수집할 수 있는 분변 샘플을 선정함.

❍ 샘플 수집 기간은 2022.05.12.~2023.08.03.이며, 서울, 경기, 강원, 충남, 전남, 경북, 경남 지

역에서 총 6목(설치목, 식육목, 우제목, 익수목, 첨서목, 토끼목), 10과(고양이과, 멧돼지과, 

비단털쥐과, 사슴과, 소과, 애기박쥐과, 족제비과, 쥐과, 첨서과, 토끼과), 21종(고라니, 꽃사

슴, 노루, 담비, 등줄쥐, 멧돼지, 멧토끼, 붉은박쥐, 비단털쥐, 삵, 애급쥐, 양박쥐, 오소리, 우

수리땃쥐, 우수리박쥐, 작은땃쥐, 족제비, 집쥐, 토끼박쥐, 흑염소, 흰넓적붉은다리쥐)의 배설
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물을 수집하였으며, 수집 건수는 총 338건(표 7)임.

표 7. 국내 야생동물 배설물 샘플 수집 현황(2022.05.12.~2023.08.03.) 

순번 수집 기간 시도 수집 지역
개수(개) 수집 

건수(건)목(Order) 과(Family) 종(Species)

1

2022.05.12.

~

2023.08.03.

서울, 

경기
북한산 일대 1 2 2 24

2 경기 경기 포천 1 1 1 1

3

강원

가덕산 일대 3 6 7 17

태백산 일대 4 8 10 73

4 강원 정선 1 1 1 1

5
강원 춘천 3 4 5 18

강원 홍천 1 1 1 1

6 강원 횡성 3 4 5 13

7 설악산 일대 1 1 1 1

8 치악산 일대 4 5 8 51

9

충남

계룡산 일대 2 2 2 17

10 충남 당진 3 3 6 36

11 충남 보령 3 3 4 16

12 충남 서천 2 2 2 12

13 충남 태안 1 1 2 7

14 전남 봉화산 일대 1 2 3 18

15 경북 주왕산 일대 3 5 6 19

16 경남 경남 하동 2 2 3 13

총계 6 11 23 338

❍ 배설물 샘플은 현장에서 발견되는 즉시 TRIzol® LS Reagent 용액 50mL가 담긴 1.5mL 튜브

에 TRIzol® LS Reagent 용액과 샘플 비율이 1:1이 되도록 배설물을 TRIzol® LS Reagent 용
액에 침지시킨 후 냉장 상태로 보관. 

❍ 분변 샘플에서 DNA 추출은 QIAamp PowerFecal Pro DNA kit(Qiagen, Cat #. 51804)를 이용하

고, RNA를 추출하는 방법은 아래와 같음. 

❍ 분변 0.5g + LS-TRIzol 1ml를 40초, 6.0 m/sec의 조건에서 homogenizer(MPbio, Cat #. FP-24 

5G)를 이용하여 2번 균질화한 후 크고 무거운 분변 찌꺼기들은 제거하고, 원심분리 2번 진행

함. 1회 원심분리 조건은 8,000g, 15분, 4℃에서 진행하며, 2회 원심분리는 초고속 원심분리 

조건으로 설정하여 20,000g, 20분, 4℃로 수행함. 원심분리 후 얻어진 상층액 0.3 ml으로 실

험 이후 단계들을 진행.

❍ 상층액에 chloroform을 0.2 ml 넣고, 15초 동안 vortexing하여 섞어준 후 실온에서 3분 동안 

방치하고 15분, 13,000 rpm, 4℃의 조건에서 원심분리함. 새로운 1.5 ml EP tube에 약 0.5 

ml의 샘플을 옮겨 담고 isopropanol 0.5 ml 넣어주며 이때 상층액과 isopropanol의 비율을 1 

: 1~1.5의 비율로 함. Linear acrylamide 5 ul 넣어준 후 inverting하여 섞어주고, 실온에서 
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10분 동안 방치한 뒤에 재원심분리를 10분, 13,000 rpm, 4℃의 조건에서 수행함. 침전물을 

건드리지 않으면서 조심히 상층액을 제거하고 75% ethanol을 넣어 inverting하여 섞어줌. 10

분, 13,000 rpm, 4℃의 조건에서 원심분리하고 다시 상층액을 제거하여 침전물을 건조시킴. 

10~20 ul의 DW를 재현탁하여 용출하고, -80℃에서 보관하여 사용함. 

❍ 추출된 바이러스의 유전자를 SISPA(Sequence-independent single primer amplification)법을 통

하여 증폭한 후 Illumina 장비를 이용한 NGS를 수행하여 전처리 수행.

❍ 확보한 야생설치류 분변에서 다양한 바이러스를 탐지하고 분석하기 위한 실험으로, 설치류 

종에 상관없이 지역을 기준으로 진행되었음. 실험은 주로 Virome 분석을 통해 Hantaan 

virus와 다양한 바이러스의 존재를 확인하는데 중점을 두었음 (표 8).

❍ Spiking test의 주 목적은 다양한 바이러스가 설치류 분변 샘플에서 잘 감지되는지 확인하기 

위함. 설치류 분변은 일반적인 유전체 분석을 수행하기엔 극미량이며 야생 환경은 분변 시

료의 건조 등 실험실로의 즉각적인 운송 제한 등의 어려운 점이 있으므로, 시료를 통한

SISPA-NGS 방법을 검증하는 실험을 우선 진행하였음.

표 8. SISPA-NGS 방법 기반 virome 분석의 표적 바이러스

Species Family Genus

Porcine epidemic diarrhea virus Coronaviridae Alphacoronavirus

Zika virus Flaviridae Flavivirus

Seoul orthohantavirus Hantaviridae Orthohantavirus

Gamakvirus Paramyxoviridae Henipavirus

Human Rhinovirus Picornaviridae Enterovirus

Influenza A virus (H3N2) Orthomyxoviridae Alphainfluenzavirus

Influenza B virus (Victoria) Orthomyxoviridae Betainfluenzavirus

SARS-CoV2(BA.1) Coronaviridae Betacoronavirus

Respiratory Syncytial Virus Pneumoviridae Orthopneumovirus

HepatoA virus Picornaviridae Hepatovirus

❍ 시료에서 RNA 추출 후 Nanodrop을 사용해서 RNA 농도를 측정한 결과는 각 바이러스 별

로 GAKV (113.7 ng/µl), ZIKV (373.4 ng/µl), PEDV (347 ng/µl), hRV (452.4 ng/µl), SeOV 
(135.8 ng/µl), IAV (208.6 ng/µl), IBV (266.2 ng/µl), HAV (350.7 ng/µl), SARS-CoV-2 (341.2 
ng/µl)임.
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그림 4. 특이도 (specificity)를 검증하기 위한 spiking test 결과
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그림 5. 민감도 (sensitivity)를 검증하기 위한 spiking test 결과

❍ 실험 결과, 대부분의 표적 바이러스가 설치류 분변시료에서 잘 탐지됨을 확인하였으며, 

Flongle보다 Mk1C를 사용한 결과가 더 정확하게 바이러스를 탐지할 수 있음을 확인함. 본 

결과를 후속 연구에 적용하여 데이터베이스 구축에 활용할 것임.
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2) 바이러스 감염 순환 구조 파악을 위한 무인센서카메라를 이용한 축사(축우) 주변 야생동물 

서식 현황 모니터링

  가) 연구 내용

❍ 축사 주변에 서식하는 야생동물 서식 현황 및 야생동물의 축사 출입을 파악하여 모델 숙주

인 가축동물과 근린지역 야생동물(peri-domestic wildlife)(설치류, 멧돼지, 고라니, 오소리, 너구리, 

삵 등의 청소동물(scavenger) 사이의 유전자 네트워크 분석을 통한 감염의 순환 구조(가축동물 

간, 야생동물 간, 가축-야생동물 간, 지역간) 규명에 뒷받침 될 수 있는 데이터 구축을 위하

여 축사(축우) 주변에 무인센서카메라를 설치하여 축사 주변에 서식하는 야생동물의 서식 

현황 및 야생동물의 축사 출입현황을 파악해 바이러스 유입과 전파에 대한 야생동물의 실제

적·잠재적 영향을 모니터링 함. 

❍ 또한, 축사 주변에 서식하는 설치류를 대상으로 추가적인 포획 조사를 진행하여 방목농장

(농가2) 인근의 설치류 서식실태를 확인하였음.

  나) 연구 방법

  (1) 연구 기간 : 2022. 11. ∼ 2023. 05. (7개월)

  (2) 연구 대상지 

❍ 강원도 횡성 일대 소 사육 농가 인근 산림. 

❍ 농가 1(축사) - 인접 4대(농가로부터 100m 내외 이격), 인근 4대(농가로부터 400m 내외 이

격)(표 12, 그림 6).

그림 6. 강원도 횡성군 청일면 소 농가 주변 무인센서카메라 설치 지점.
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❍ 농가 2(축사+방목) - 인접 4대(농가로부터 150m 내외 이격), 인근 4대(농가로부터 450m 내

외 이격)(표 12, 그림 7).

그림 7. 강원도 횡성군 둔내면 소 농가 주변 무인센서카메라 설치 지점.

표 13. 무인센서카메라 설치 지역 및 현황

지역 구분(농가로부터의 이격 거리 기준) 카메라명

강원도 횡성군 청일면

인접

CI01

CI02

CI03

CI04

인근

CI05

CI06

CI07

CI08

강원도 횡성군 둔내면

인접

DN01

DN02

DN03

DN04

인근

DN05

DN06

DN07

DN08
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    (3) 모니터링 및 분석방법

     (가) 무인센서카메라를 이용한 농가주변 야생동물 모니터링 

❍ 농가 주변 야생동물 출현 종 확인 및 종별 출현 빈도를 계산하여 상대풍부도지수(Relative 

Abundance Index, RAI)를 분석. 상대풍부도지수 산출식(Arroyo-Arce et al. 2017)

     (나) 셔먼 트랩을 이용한 설치류 포획 조사 

❍ 연구기간 : 2023. 6. 19 ~ 2023. 6. 20. 

❍ 연구 대상지 : 강원도 횡성 일대 농가 2(축사+방목) 인근 산림. 

❍ 포획 방법

     : 일몰 전 셔먼 트랩에 유인 미끼를 일정량 넣어 총 100의 트랩을 방목 농장 인근 산림에 

설치. 트랩 설치 다음날 일출 후 설치한 트랩 수거 및 포획된 설치류의 종, 성별 확인.

RAI (Relative Abundance Index)

= 100*events*camera trap nights/sampling effort

· events: 해당 종 기록된 사진 수

· camera trap nights: 표준단위

· sampling effort: 무인센서카메라가 운영된 총 일수

그림 8. 방목 농장(농가 2) 현장 사진. 그림 9. 셔먼 트랩을 설치한 모습.
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  다) 연구 결과

  (1) 무인센서카메라를 이용한 농가주변 야생동물 모니터링

   (가) 농가 1(인접) 야생동물 출현 종 및 상대풍부도

❍ 농가 1(인접)에서 평균 6종의 동물이 출현했으며, 출현 종별 상대풍부도 평균은 8.25이었음. 

종별 평균 상대풍부도는 고라니 (50.25)가 가장 높았으며, 다음으로 노루 (8.00), 멧돼지 

(7.50)가 높은 상대풍부도를 보였음. 지점별로는 CI02 (8,18), CI03 (7.96), CI04 (3.22) CI01 

(2.00) 순으로 높은 평균 상대풍부도를 보였음. 가장 다양한 야생동물이 출현한 지점은 

CI03(8종)이었음(그림 12). 

그림 12. 농가 1(인접) 출현 야생동물 및 상대풍부도

그림 10. 포획된 위치 좌표 기록. 그림 11. 포획 개체 핸들링.
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   (나) 농가 1(인근) 야생동물 출현 종 및 상대풍부도

❍ 농가 1(인근)에서 평균 10종의 동물이 출현했으며, 출현 종별 상대풍부도 평균은 10.25였음. 

종별 평균 상대풍부도는 고라니(76.25)가 가장 높았으며, 다음으로 너구리(11.25), 오소리

(10.75)가 높은 상대풍부도를 보였음. 지점별로는 CI06(9.11), CI07(8.06), CI05(7.84) CI08(3.96)

순으로 높은 평균 상대풍부도를 보였음. 가장 다양한 야생동물이 출현한 지점은 CI07(13종)

이었음(그림 13).

         

그림 13. 농가 1(인근) 출현 야생동물 및 상대풍부도
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 (다) 농가 2(인접) 야생동물 출현 종 및 상대풍부도

❍ 농가 2(인접)에서 평균 8종의 동물이 출현했으며, 출현 종별 상대풍부도 평균은 8.59였음. 

종별 평균 상대풍부도는 고라니(39.75)가 가장 높았으며, 다음으로 노루(23.00)가 높은 상대

풍부도를 보였음. 지점별로는 DN01(7.02), DN02(6.72), DN03(4.42) DN04(3.67)순으로 높은 평

균 상대풍부도를 보였음. 가장 다양한 야생동물이 출현한 지점은 DN04(9종)이었음(그림 14).

그림 14. 농가 2(인접) 출현 야생동물 및 상대풍부도

   (라) 농가 2(인근) 야생동물 출현 종 및 상대풍부도

❍ 농가 2(인근)에서 평균 6종의 동물이 출현했으며, 출현 종별 상대풍부도 평균은 13.14였음. 

종별 평균 상대풍부도는 고라니(61.75)가 가장 높았으며, 다음으로 노루(57.25)가 높은 상대

풍부도를 보였음. 지점별로는 DN06(14.70), DN07(14.31), DN05(10.67) DN08(7.02)순으로 높은 

평균 상대풍부도를 보였음. 가장 다양한 야생동물이 출현한 지점은 DN05와 DN08로, 각각 

총 8종이 출현했음(그림 15).
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그림 15. 농가 2(인근) 출현 야생동물 및 상대풍부도

   (마) 지역별 야생동물 상대풍부도(RAI) 비교

❍ 각 지역별 출현 야생동물의 종별 상대풍부도 평균을 비교했을 때, 농가 2(인근)이 가장 높

았고(13.14), 농가 1(인근)(10.25), 농가 2(인접)(8.59) 순으로 높았으며, 농가 1(인접)이 가장 

낮았음(8.25). 즉, 농가로부터 이격 거리가 먼 산림일수록 야생동물의 상대풍부도가 높았으

며, 축사만 있는 농가 1에 비해 방목 농장을 같이 운영하는 농가 2에서 야생동물의 상대풍

부도가 높았음. 

❍ 종별 상대풍부도를 살펴보면, 고라니와 노루가 모든 구획에서 가장 높은 상대풍부도를 가졌

으며 식육목의 경우에는 농가 1(인근)에서 가장 높은 상대풍부도를 보였음(그림 16).

그림 16. 각 구획별 상대풍부도 비교
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❍ 지역별 평균 11종이 출현했으며, 모든 지역에서 전체 출현 종(총 14종, 하늘다람쥐 포함) 중 

거의 대부분의 종이 확인되었음. 따라서 농가 1과 2 주변 산림에 다양한 야생동물이 서식하

나 농가로부터 먼 산림일수록 출현 종이 다양하고 야생동물 상대풍부도가 높은 것으로 보

아 농가 주변으로의 모든 야생동물 출입 가능성은 비교적 낮을 것으로 예상됨.

목

(Order)　
종

(Species)

각 격자에서 관찰된 종

농가 1(인접)　 농가 1(인근)　 농가 2(인접)　 농가 2(인근)
CI

01

CI

02

CI

03

CI

04

CI

05

CI

06

CI

07

CI

08

DN

01

DN

02

DN

03

DN

04

DN

05

DN

06

DN

07

DN

08

우제목

(Artiodactyla)

　
　

고라니

(Hydropotes inermis)
O O O O O O O O O O O O O O O O

노루

(Capreolus pygargus)
O O O O O O O O O O O O O O O O

멧돼지

(Sus scrofa)
O O O O O O O 　 O 　 　 O O 　 　 O

식육목

(Carnivora)

　
　
　
　
　
　

너구리

(Nyctereutes procyonoides)
　 　 　 O O O O O O O O O O 　 　 O

담비

(Martes flavigula)
　 O O O 　 　 O O 　 　 　 　 　 O 　 　

삵

(Prionailurus bengalensis)
　 　 　 　 　 　 O 　 　 O O O 　 O 　 O

오소리

(Meles leucurus)
　 O O O O O O O O O O O O O 　 O

개

(Canis lupus familiaris)
　 　 O 　 　 　 O 　 O O O O 　 O O O

족제비

(Mustela sibirica)
　 　 　 　 O O O O 　 　 O 　 　 　 　 　

고양이

(Felis catus)
O 　 　 　 　 　 O O 　 　 　 　 　 　 　 　

토끼목
(Lagomorpha)

멧토끼

(Lepus coreanus)
　 　 　 　 O O O O O O O O O 　 　 O

설치목

(Rodentia)

　
　

다람쥐

(Tamias sibiricus)
　 　 O 　 　 　 O O 　 O 　 O O 　 　 　

청설모

(Sclurus vulgaris)
　 　 O 　 O O O O O 　 　 　 O 　 　 　

하늘다람쥐

(Pteromys volans)
O 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　

합계(종) 14 5 5 8 6 8 8 13 10 8 8 8 9 8 6 3 8

표 15. 격자별(총 16개) 포유류 출현 현황
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(2) 방목 농장(농가 2) 주변 설치류 포획 결과

❍ 총 7마리 포획했으며, 등줄쥐(Apodemus agrarius)와 대륙밭쥐(Craseomys regulus)가 농가 2 

주변 산림에 서식하는 종으로 확인되었음(그림 17, 표 15). 즉, 방목 농장 내외부로 설치류

의 출입이 있음을 확인하였고 설치류 매개 바이러스의 농가로의 유입 가능성을 시사함.

그림 17. 농가 2 주변에서 서식하는 설치류의 포획 지점(QGIS, 3.16.9).

종 순번 성별

포획 위치 좌표

x y

대륙밭쥐 1 암컷 128.25586 37.54856

등줄쥐

1 수컷 128.25712 37.54666

2 수컷 128.25583 37.54844

3 수컷 128.25584 37.54857

4 수컷 128.25595 37.54867

5 수컷 128.255811 37.549490

6 암컷 128.255913 37.548988

표 16. 농가 2 주변에서 포획된 설치류의 개체 정보.
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(3) 시사점

❍ 국가재난형 가축전염병이 해외에서의 유입이 주요 발생 원인이지만 최근 발생되고 있는 아

프리카돼지열병은 해외에서 유입된 이후 야생 멧돼지가 주요 요인으로 지속적으로 양돈농

가에서 발생하고 있는 실정임(농림축산검역본부).

❍ 그간 국내 가축전염병 대응에서 근린 야생동물과 축산농가간 감염병 전파경로 연구는 전무

한 실정었으며, 본 연구에서는 근린 야생동물의 가축전염병 전파 가능성이 확인됨. 

❍ 본 연구에서는 근린 야생동물과 축산농가의 전파 가능성이 확인되었지만, 연구가 초기 단계

로 다양한 축산 농가에 대한 연구를 진행하지 못한 한계가 있음.

❍ 축산업의 가축전염병 대응을 위해 근린 야생동물 및 매개체의 축산농가로 전파도 매우 중

요함을 확인하였기에 향후 후속 연구에서 이에 대한 질병 연구가 필요함. 

나. 신ㆍ변종 가축질병 초기 유입·발생 시 조기 대응을 위한 국제 수준의 진단법 확립

  가) 연구 내용

   · 소 럼피스킨병 바이러스(LSDV) 검출용 Real-rime PCR kit 제작 및 특허 등록

  나) 연구 내용

   (1) 재료 및 방법

 - Gene Synthesis

❍ LSDV의 G-protein-coupled chemokine receptor (GPCR) 유전자 전체 서열 1,146 bp 

(GenBank accession no. OL977078.1)와 실험의 internal control로 사용할 소(Bos taurus)의 

β-actin 전체 서열 1,951 bp (Gene ID:280979)는 유전자 합성(Generay Biotech, China)을 통

해 확보

❍ 합성된 DNA 클론을 제한효소 EcoR I과 Hind III로 이중 절단하고 전기영동한 후, 아가로즈 

겔로부터 LSDV-GPCR과 소 β-actin (BtACTb) 절편을 정제하여 이 후 실험 사용. 아가로즈 

겔로부터 DNA 절편 정제는 Biomedic® Gel& PCR purification kit (Biomedic Co., Ltd., 

Bucheon, Korea)를 사용하여 제조사의 지침에 따라 수행하였고, 정제한 DNA 절편은 

DeNovix DS-11+ Spectrophotometer (DeNovix, Wilmington, DE, USA)를 이용해서 정량 및 

정성 분석

 - Primer and hydrolysis probe design

❍ LSDV-GPCR과 BtACTb를 검출하기 위한 특이적 프라이머 및 internal probe는 

Primer-BLAST (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/)를 이용하여 특이성 검정 과

정을 거쳐 제작하였다(표 15). Taqman 방식으로 real-time PCR을 실행하기 위해, internal 

probe는 5’-fluorophore로 FAM modification 및 3’-quencher로 BHQ1 modification을 진행
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표 16. 프라이머 정보 

 - Analytical sensitivity measurement

❍ LSDV-GPCR과 internal control인 BtACTb를 증폭하기 위해 제작한 프라이머 및 probe의 검

출 감도 측정은 DNA 절편을 copy number 및 농도별로 1/10씩 희석한 후, 이를 주형으로 

real-time PCR을 수행하여 측정하였고, DNA copy number은 다음식에 따라 계산하였음.

Copy number = [ (X ng) x (6.022x1023 molecules/mole)] / [(N x 660 g/mole) x (1x109 ng/g)]

X, DNA 양(ng); N, DNA 길이(nt)

 - Real-Time PCR

❍ PCR 반응액 조성은 1.0 μL DNA, 2.0 μL gene-specific primers (forward, reverse 각각 10 

μM stock), 0.4 μL 형광 internal probe (10 μM stock), 10.0 μL 2x TOPrealTM Probe 

qPCR PreMIX (Enzynomics, Korea), 6.6 μL 멸균 증류수를 혼합하였고, real-time PCR은 

LightCycler® 480 II real-time PCR system (Roche Diagnostics GmbH, Mannheim, Germany)

에서 수행하였음. 

❍ PCR 조건은 95℃에서 10분간 열변성한 후, 95℃ 10초, 60℃ 30초, 72℃ 1초 과정을 55~65회 

반복하였음. Real-time PCR은 모든 시료 조건별로 2~3회 기술적 반복(technical replicates)하

여 수행하였음.

 다) 연구 결과

  (1) Gene synthesis

❍ 합성한 LSDV의 GPCR 전체 서열 1,146 bp (GenBank accession no. OL977078.1)와 BtACTb 

전체 서열 1,951 bp (Gene ID:280979)는 sequencing raw data (Chromatogram) 확인 및 제한

효소 절단 양상 분석을 통해 재검정하고, original 서열과 sequence alignment를 통해 error

를 검정한 후, 실험에 사용하였음 (그림 18).

Oligo name Sequence (5'-->3') Length Amplicon
qPCR-LSDV-F1 ATGTTACAACGCCTTCAACTTATGA 25

159 bpqPCR-LSDV-R1 GTCCAAAACTTGTAGTATCCACACC 25
qPCR-LSDV-internal1 FAM-TGAAGTGAGCATAGTCGATATCCCACA-BHQ1 27

qPCR-BtACTb-F1 CTTTCTTCTCTGAGCTGAGTCTCC 24
128 bpqPCR-BtACTb-R1 CCTACACCCACAGCACTTTATG 22

qPCR-BtACTb-internal1 HEX-CCCCAGCTGGAATCTTTTTCTGGTGT-BHQ1 26
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(A)

(B)

그림 18. Sequence alignments of original gene sequence (1st row) and synthesized DNA (2nd row). 

(A) LSDV-GPCR, (B) BtACTb 
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  (2) Analytical sensitivity measurement

❍ 제작한 프라이머 세트의 DNA 검출 감도 측정을 위해, 정제한 LSDV-GPCR과 BtACTb를 

copy number 또는 질량을 기준으로 희석

❍ Copy number는 100,000 copies부터 1 copy까지 1/10로 희석한 6가지 주형을 사용하였고, 질

량 기준은 100 picogram부터 0.1 femtogram까지 1/10로 희석한 7가지 주형을 사용하였음

❍ Real-time PCR을 통한 감도 측정 결과, LSDV-GPCR 프라이머 세트의 경우, 1x103 copies 이

상, 1 femtogram 이상에서 형광 증폭 곡선이 확인 (그림 19).

❍ LSDV-GPCR 크기를 고려해서 계산했을 때, 1 femtogram이 약 8x102 copies이므로, 제작한 

LSDV-GPCR 프라이머 세트는 8x102 copies/reaction의 검출 한계를 갖는 것으로 나타남. 이

와 함께, 주형이 없는 조건(No Template Control; NTC), BtACTb DNA와 E. coli DH5α DNA

를 주형으로 사용한 경우에서는 형광 증폭 곡선이 나타나지 않는 결과를 통해, 프라이머 세

트의 특이성을 확인(그림 19C).

A

B
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그림 19. Performance of LSDV-GPCR primer and probe set. (A) Detection of LSDV-GPCR in serially 

diluted GPCR DNA, based on DNA copy number. (B) Detection of LSDV-GPCR in serially diluted GPCR 

DNA, based on DNA weight. (C) Detection of LSDV-GPCR in negative controls. 

❍ BtACTb 프라이머 세트의 경우, 1x102 copies 이상, 1 femtogram 이상에서 형광 증폭 곡선이 

확인(그림 18). BtACTb 크기를 고려해서 계산했을 때, 1 femtogram은 약 5x102 copies이므

로, 제작한 BtACTb 프라이머 세트는 1x102 copies/reaction의 검출 한계를 갖는 것으로 나타

남.

C

A

B
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그림 20. Performance of BtACTb primer and probe set. (A) Detection of BtACTb in serially diluted 

template, based on DNA copy number. (B) Detection of BtACTb in serially diluted template, based on 

DNA weight.

❍ 각 실험 조건에 따른 Cp 값의 평균은 Table 2와 같고, 본 실험의 검출 한계 조건에서 Cp 

값이 40.5~46.9 정도(측정한 최대 Cp값)인 점과 사용한 장비의 통상적인 측정 최대 Cp값이 

50 내외임을 고려하면, 제작한 프라이머 세트의 검출 민감도는 전술한 수치보다 더 높을 것

으로 예상됨.

표 17. Mean Cp values of individual experimental condition 

Primer set Template Mean Cp value

LSDV-GPCR

LSDV-100,000 copies 34.33

LSDV-10,000 copies 39.89

LSDV-1,000 copies 46.37

LSDV-100 copies n.d.

LSDV-10 copies n.d.

LSDV-1 copy n.d.

LSDV-100pg 22.00

LSDV-10pg 26.03

LSDV-1pg 33.94

LSDV-0.1pg 39.51

LSDV-0.01pg 43.11

LSDV-0.001pg 46.91

LSDV-0.1fg n.d.

BtACTb

BtACTb-100,000 copies 27.88

BtACTb-10,000 copies 33.80

BtACTb-1,000 copies 38.35

BtACTb-100 copies 44.29

BtACTb-10 copies n.d.

BtACTb-1 copy n.d.

BtACTb-100pg 18.64

BtACTb-10pg 23.29

BtACTb-1pg 28.67

BtACTb-0.1pg 33.50

BtACTb-0.01pg 36.94

BtACTb-0.001pg 40.52

BtACTb-0.1fg n.d.
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  다) 연구 결과

   (1) 소 럼피스킨병 바이러스(LSDV) 검출용 Real-rime PCR kit 특허 등록

  · 발명의 명칭 : 럼피스킨병 바이러스 검출용 마커 조성물 및 이의 용도

  · 특허 출원 : 2022. 12. 19(출원번호: 10-2022-0188478)

  · 특허 등록 : 2023. 08. 23(등록번호: 제10-2571382)

그림 21. 소 럼피스킨병 바이러스관련 특허증
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   (2) 소 럼피스킨병 바이러스(LSDV) 검출용 Real-rime PCR kit 특허 기술이전

❍ 본 연구진이 개발한 럼피스킨병 바이러스(LSDV) 검출용 Real-rime PCR kit의 특허에 대한 

특허권을 ㈜엔에이피에게 권리양도함. 

그림 22. 특허 기술이전 계약서
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다. 침입 변종의 국내 유입시 국내 확산 예측 모델 개발 

  가) 연구 내용 

❍ 우리나라에 전파 가능성이 높은 소 럼피스킨병바이러스(Lumpy skin disease virus; LSDV)에 

대하여 환경 요인 및 관련 유전자 정보를 수집하여 기계 지능 방법을 통해 공간적 유형을 

규명

  나) 해외 사례 분석

   (1) 모델 방법론 검토

    - 통계모델 

❍ Radojicic et al.(2021)은 웨스트나일바이러스에 대해서 공간자기상관성, 핫스팟분석(hot-spot 

analysis), 시공간종합 방법(예, Kulldorf's scan statistics) 등(그림 23a)을 동물, 인간 및 매개 

곤충에 따른 감염자료와 온도와 물 등의 환경 자료에 대해 적용하여 질병 전파에 시공간적 

클러스터(그림 23b)를 찾았음. 아울러 자기상관법에 따라 23,3 km가 클러스터를 형성할 수 

있는 의미 있는 거리라고 보고하였고(그림 23c의 왼쪽 위 그림), 핫스팟분석법에 따라 동물, 

인간 및 인간과 동물이 결합된 지역을 공간명시적으로 나타내었음(그림 23c 오른쪽 위 그림 

및 아래 전체 그림). 

그림 23. 웨스트나일 바이러스 병에 대한 시-공간 통계 모델 적용 사례(Radojicic et al.(2021)) 
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    - 기계지능

❍ Safarvi et al.(2022)은 럼피스킨병바이러스에 대해서 질병, 기상, 동물, 토지 피복, 표고 등의 

자료에 대해 다양한 기계지능방법을 적용하였음(그림 24a), 스포터 벡터 머신(support vector 

machine), 결정 나무(decision tree), 랜덤 포리스트(random forest), 인공신경망(artificial 

neural network) 등으로 입력자료를 학습하였음(그림 24b). 리시버 오퍼레이팅 캐랙터리스틱

(Receiver operating characteristic; ROC)을 통해 검정한 결과 인공신경회로망 성능이 제일 

높았다고 하였음(그림 24c)

그림 24. 럼피스킨에 대한 기계지능 사례(Safarvi et al.(2022)) 

  

  - 수리구조모델

❍ Raza et al.(2021)은 수리구조모델로 니파바이러스의 비선형, 확률적 전파동태를 나타내었음. 

확률적 SIER(S: susceptible, I: infected, E: exposed, R: recovered)로 설정하여(그림 25a), 출

산율, 감염률, 질병 및 자연 사망율, 회복률 등의 모수(그림 25b)에 따라 모델을 구성하고(그

림 25c), 질병 전파를 예측하였음(그림 25d). 제시된 확률적 구조모델이 역학적 동태의 일탈

성을 줄이고 안정적으로 수렴하는 성능이 높았다고 하였음.
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그림 25. 웨스트나일 바이러스 병에 대한 수리구조모델 적용 사례(Raza et al.(2021)) 

  다) 소의 럼피스킨병바이러스(Lumpy skin disease virus; LSDV)의 국제적 전파 양상 및 유전 

정보에 대한 공간적 유형성 분석

   (가) 입력 자료

    - LSV 발병장소

❍ 2006년 이후 2023년까지 세계에서 LSDV가 보고된 자료를 입수하였음. 일차적으로 논문

(Saltykov et al. 2021)을 참조하여 수집하고, NCBI(National Center of Biotechnology 

Information) 등에서 추가로 수집하였음. 보고된 지점에서 G-protein-coupled chemokine 

receptor (GPCR)와 관련한 유전 정보를 수집하고 모델 입력을 위해 전처리하였음.

    - 환경 및 유전 정보

❍ 유전자 정보를 가진 지점[그림 26]에 대하여 환경 정보를 입수하였음. 아프리카, 유럽, 러시

아에 상당수 분포 되었고 일부 인도와 중국에서도 보고되었음. 유전자 정보를 가진 지점에 

대해서 환경요인과 연계 지어 공간적으로 유형화하였음. 샘플 및 환경정보는 아래와 같음.
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그림 26. 유전정보가 있는 LSDV 보고지점 (1,269) 및 GPCR 보고 지점(207)

- 샘플(Sample Unit)

❍ 207 지점(Saltykov et al., 2021 및 NCBI 검색)

❍ 기후: (Environmental variables) [worldclim (https://www.worldclim.org/)

❍ 평균온도 및 강수량(1970년 – 2000년)

(3, 4, 5(월); Spring), (6, 7, 8(월); Summer), (9, 10, 11(월); Autumn), (12, 1, 2(월); Winter)

❍ 토지피복 (10m X 10m 단위): World cover(https://esa-worldcover.org/en)

(Tree cover, Shrubland, Grassland, Cropland, Built-up, Bare/Sparse vegetation, Snow and 

ice, Permanent water bodies, Herbaceous wetland, Mangroves, Moss and lichen)

❍ GPCR의 핵산과 아미노산을 수집하고 모델 입력을 위해 전처리하였음. 

❍ 핵산 자료 전처리

모델 입력을 위해 핵산 질소염기(Nitrogenous base; NB) 정보에 대해 전처리하였음. NBCI에서 

보고된 207지점 중 100여 장소에서 약 15만 개 전체 배열이 보고되었고, 나머지는 부분적으로 

최소 753개 배열이 보고되었음. 아래와 같은 방법으로 배열(alignment)하였음. 

수집된 NB 순서를 아래와 같이 배열하였음.

1. 207개의 NB에서 가장 짧은 위치가 보고된 NB 샘플 MH753586를 택하고, 나머지 206개 

지점의 NB를 이 샘플과 1:1로 배열(Geneious alignment, NCBI)한다. 1:1로 매칭 할 때 

결구가 많은 유전자는 역상보적(Reverse Complement)으로 다시 배열하였다(약 70%).

2. 1:1로 배열하여 출력한 207개의 코딩순서(coding sequence(CDS))를 모아 다시 배열한다. 

그림 27은 GPCR NB 배열 정보 사례이다.

3. 배열된 NB에서 앞부분에 NB가 제시되지 않은 순서(410개)를 잘라낸다. 
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4. 전 샘플에서 같은 NB 순서를 가진 위치를 제거하고, 하나라도 다른 NB가 있으면 남겨

둔다. 753개의 NB 위치 중에서 133위치가 다른 구성을 보였다. 표 18과 그림 28은 샘플 

중에서 한 위치에서라도 다른 NB를 가진 133위치에서의 NB 구성을 보인다.

그림 27. National Center for Biotechnology Information(NCBI)의 GPCR NB 배열 정보(사례)

표 18. Geo-SOM 입력을 위한 NB 구성

그림 28. 출현 샘플 중에서 한 위치에서라도 다른 NB를 가진 133위치에서의 NB 구성
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❍ Geo-SOM(후술)에 입력하기 위해서는 정성적인 각 NB(A, T, G, C) 간 정량적인 차이를 없앨 

필요가 있음. 각 NB에 대해서 4개의 입력위치를 별개로 부여하여 2진법으로 입력하였음. 

예를 들어 A는 “1,0,0,0”, T는 “0,1,0,0”. 이를 통해 각 NB의 차이가 동등한 거리

(Hamming distance)를 가지도록 하였음. 표 19는 Geo-SOM 입력을 위한 NB 자료 사례임. 

제 1열에 각 샘플 정보가 있고 다은 두 열에 경, 위도의 공간 좌표가 있음. 이어서 NB에 대

한 입력자료가 있음. 서식지와의 공간 연계성을 조사할 때 공간 좌표 다음 열에 환경정보

(예, 온도, 강수량), 서식지 정보를 추가하였음(후술할 ‘아미노산 분석’ 항 참조).

표 19. Geo-SOM 입력을 위한 NB 자료

아미노산 정보

상기 NB 배열과 유사한 방식으로 아래와 같이 아미노산을 배열하였다. 

*. 207개의 샘플에서 가장 짧은 위치를 가진 샘플 MH753586를 택하고 NCBI에 제시된 아

미노산 위치를 수집한다. 그림 29는 핵산으로부터 아미노산으로 전환한 규칙과 각 

아미노산의 약자를 보여준다.

†. 나머지 206개 지점에서 아미노산 위치를 수집하고 상기 MH753586과 1:1로 배열

(Geneious alignment, NCBI)한다. 1:1로 매칭 할 때 결구가 많은 유전자는 역상보적

(Reverse Complement)으로 다시 배열하였다(약 70%).

‡. 1:1로 배열하여 출력한 207개의 코딩순서(coding sequence; CDS)를 다시 배열하였다. 

그림 30는 LSDV GPCR의 아미노산 1 - 384위치에서 배열한 사례이다.

§. 배열된 아미노산의 384위치로부터 앞 부분(19위치), 뒷 부분 134(위치)에서 일부 아미

노산이 나타나지 않은 샘플 위치를 자른다. 최종적으로 36개의 위치가 남았다. 표 

20은 아미노산 구성이 다른 샘플에서의 각 아미노산 출현 빈도를 나타낸다.

**. Geo-SOM 입렵을 위해 각 샘플의 36개 위치에서 아미노산을 21개의 2진법으로 변환

하였다(36×21=756). 예로써 “Ala(Alanine) -> 1,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0”, 

“Arg(Arginine) -> 0.1,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0”와 같이 한다. 그림 31은 

Geo-SOM 입력을 위한 아미노산 변환을 나타낸다.
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††. 207지점의 위치(위, 경도), 환경요인(17개)과 756 위치의 아미노산 순서를 GeoSOM 

분석 입력자료로 한다. 

❍ 그림 32은 LSDV의 GPCR의 아미노산 샘플을 채취한 목록임. 표 20은 아미노산 구성이 다른 

샘플에서의 아미노산 출현 빈도를 나타냄. 예를 들어 28번 위치에서는 206샘플에서 

Isoleucine이 나타났고, Phenylalanine은 한 샘플에서 나타났음(전체 207 샘플). 그림 33은 

207 샘플의 아미노산 유사성에 대한 동일 매트릭스(Identity matrix)(Distances, NCBI)임. 전반

적으로 크게 상하 두 그룹으로 나누어졌음(왼쪽 위와 오른쪽 아래의 초록색 사각형 패턴). 

상위 그룹에서 최초 무리는 49번까지인데 남아프리카 등의 아프리카와 터키 등이 속했음. 

상위 그룹의 나머지는 러시아와 이집트(98번 - 108번)가 속했음. Identity matrix 하반부에는 

주로 아시아와 연관되었는데 인도, 베트남, 타일랜드 등이 속했음. 중국은 일부 상위 그룹

(8)에 속했으나 대부분 하위 그룹(159, 161, 182-184, 199, 204)에 속했음.

그림 29. 핵산으로부터 아미노산의 전환

그림 30. LSDV GPCR의 아미노산 배열 사례
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표 20. 아미노산 구성이 다른 샘플에서의 각 아미노산 출현 빈도

그림 31. Geo-SOM 입력을 위한 아미노산 변환

그림 32. 아미노산 샘플 목록(207)
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그림 33. LSDV GPCR의 아미노산의 샘플에 따른 퍼센트 동일 매트릭스

❍ 표 21은 위치, 보고시기, 환경 및 아미노산 구성이 포함된 Geo-SOM 입력 자료 사례임. 제 

1열에 각 샘플 정보가 있고 다은 두 열에 위, 경도이며, 다음 열에 환경정보(예, 온도, 강수

량)가 있고, 이어서 NB에 대한 입력자료가 있음. 환경에는 계절별 평균 온도, 평균 강수량, 

서식지 등에 대한 정보가 포함되었음. 

표 21. 위치, 환경 및 아미노산 구성이 포함된 Geo-SOM 입력 자료
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   (나) 분석

    - Geo-SOM

❍ 생태, 환경, 유전 정보에 추가하여 지리정보(위, 경도)를 같이 입력하여 Geo-SOM으로 학습

하였음. 그림 32는 환경, 유전 및 위치 정보의 입력을 통한 지리자가조직화지도

(Geo-self-organizing map; Geo-SOM)의 공간 유형 분석을 보임. 1 단계로 조사 샘플의 공간

적인 위치에 대해 학습하고 공간적으로 묶인 지점에 대해서 생태, 유전 정보를 학습함

(Bação et al., 2005; Henrigues et al., 2009).

그림 34. 환경, 유전 및 위치 정보의 입력을 통한 지리자가조직화지도(Geo-self-organizing map; 

Geo-SOM)의 공간 유형 분석

    - 환경 요인에 대한 공간 유형

❍ LSDV가 보고된 지점의 환경요인에 대한 공간적 유형성을 Geo-SOM 학습을 통해 제시하였

음. 이 경우 환경요인과 공간적인 좌표 만으로 학습하였고 유전 정보는 추가하지 않았음. 

그림 35은 Geo-SOM 학습 결과이고, 그림 36는 클러스터링 된 지리적 분포를 나타냄. 그림 

35a의 오디네이션맵에서 자주빛 육각형이 학습 후 유사한 샘플 그룹을 나타냄. 아주 큰 네 

개의 무리가 오른쪽 및 아래쪽에 보였고, 작은 크기의 무리가 흩어져 나타남. 왼쪽 아래의 

노드는 클러스터 7에 속하는데[그림 35a,b의 점선원], 이는 오른쪽의 컴포넌트 맵의 환경 프

로파일과 비교할 때 서, 남쪽(X, Y)에 대응되었음. 클러스터 7은 넓은 지역을 포함하는데, 

컴퍼넌트맵에서 제시되듯이 남서쪽인 아프리카와 주로 대응되었음[그림 36]. 연계된 환경은 

관목지와 경작이었고, 컴포넌트맵의 시기(Year)와 비교할 때 초기에 주로 보고되었음[그림 

35c]. 
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그림 35. LSDV 유전정보를 가진 207지점의 환경요인에 대한 공간적 유형성

그림 36. LSDV의 핵산정보가 보고된 207지점의 환경에 대한 지리적 분포

❍ 컴포넌트맵 오른쪽 위의 그룹은 클러스트 2에 속했으며, 동쪽의 아시아와 연계되었고[그림 

35a,b의 실선 원, 그림 36], 봄, 가을 등의 높은 강우량과 연관이 있었으며[그림 35c의 실선 

원], 부분적으로 경작지와 관련성이 있었음. 컴포넌트맵 아래의 오른쪽 클러스트 6번도 큰 

그룹으로 묶였는데 위치는 다소 서쪽과 남쪽에 가까워 유럽(발칸 반도)에 연계되었음[그림 

35의 대쉬형 타원, 그림 35a-c의 대쉬형 타원, 그림 36]. 서식지로는 시가지와 연결되었음. 

컴포넌트맵 오른쪽 아래의 그룹[그림35a-b의 화살표]은 러시아 서부와 연계되었는데[그림 

35d, 그림 36], 봄, 가을의 낮은 온도와 연관이 있었음[그림 35c의 화살표].
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    - 핵산의 공간 분포 유형

❍ 환경요인에 핵산을 추가하여 공간적 유형성을 Geo-SOM을 통해 규명하였음. 그림 37은 

LSDV의 GPCR 유전정보를 가진 207지점과 환경요인의 공간적 유형성을 보임. 그림 38은 

Geo-SOM에 따른 클러스트의 지리적 분포를 보임. 앞에서 언급한 대로 그림 37a의 왼쪽 오

디네이션맵은 자주빛 육각형이 묶여진 샘플 그룹을 나타냄. 세 개의 큰 무리가 왼쪽에 보였

고, 오른쪽 아래와 위에서 약간 작은 두 개의 무리가 보였음. 왼쪽 아래의 묶음은 클러스터 

2에 속하였고[그림 37b, 점선 원], 프로파일이 제시된 컴포넌트 맵 왼쪽 아래와 일치하였음

[그림 37c, 점선 원]. 그림 37c의 위도(Y)에 대응하면 북쪽이었고, 그림 37d에서 시각화되듯 

러시아 전역과 캐나다를 포함한 넓은 지역이었음[그림 37]. 클러스트 2는 넓은 지역을 포함

하였는데, 러시아 전역과 북미 캐나다 등이 속했음. 넓은 범위를 포함하므로 클러스트 2내

의 각 노드는 분리해서 환경 요인들과 연계됨. 클러스터 2에서 오디네이션맵의 왼쪽 아래에 

있는 노드와 연계되는 환경 요인으로는 봄, 가을 겨울의 낮은 온도이었고, 서식지로는 영구

적 수역(Permanent water bodies)과 초본 습지(Herbaceous wetland)였음(그림 37c, 점선 원). 

그림 37. LSDV 핵산정보가 보고된 207 지점의 환경요인과 핵산의 공간적 유형성에 대한 Geo-SOM
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그림 38. Geo-SOM에 따른 207지점의 핵산과 환경요인의 공간적 유형성에 따른 지리적 분포

❍ 또 하나의 큰 무리는 오디네이션맵 왼쪽 위에 있는 무리이고[그림 37a, 실선 원], 클러스

트 7번에 속하였음[그림 37b의 실선 타원]. 클러스터 7번은 좁은 범위에서 다른 클러스트

와 명료하게 구분되었음. 이 노드는 동부와 연계되며 아시아 지점에 해당되며[그림 37d, 

그림 38], 여름의 고온, 봄, 여름, 가을의 높은 강우 및 경작지와 일치하였음[그림 37c, 실

선 원]. 오디네이션맵 오른쪽 아래에서 클러스트 7번에 속하는 노드의 약간 오른쪽에 큰 

노드가 있었는데, 이는 5번 클러스트에 속하였고(그림 37a,b의 청색 화살표), 컴포넌트맵

에서 볼때 시가지(‘Built-up’)에 대응되었음 림 37c의 청색화살표]. 지리적 위치는 독일

과 구소련 영역(크로아티아, 세르비아)과 그리스와 연관되었음 [그림 38]. 기후 및 서식지

와는 뚜렷하게 연계되지 않았음. 오디네이션맵(그림 37a의 주황색 화살표)의 오른쪽 아래

에 있는 또 하나의 무리는 클러스트 1번에 속했는데, 위치는 아프리카에 해당되었음[그

림 37d, 그림 38]). 컴포넌트맵에서 관목지 및 겨울의 높은 강수량과 부분적으로 일치하

였음[그림 37c, 주황색 화살표]. 

❍ 핵산과 환경요인과의 공간적 연계성을 요약하면 북쪽 러시아 지점은 봄, 가을 겨울의 낮

은 온도 및 수역 및 습지와 연계되었음. 동쪽 아시아 지점은 여름의 고온, 봄, 여름, 가

을의 높은 강우 및 경작지와 일치하였고, 아프리카 지점은 관목지 및 부분적으로 겨울의 

높은 강수량과 연계되었음. 별도로 유럽에서 시가지와 연계되는 무리가 분리되었음. 전체

적으로 상기 환경 요인만에 따른 클러스트링과 일정 부분 연계되었음. 아시아 지역은 공

통적으로 유형화 되었고, 일부 구역은 부분적으로 변이가 있었음.

❍ 보고시기는 컴포넌트맵에서 Year 단위로 표시되었는데[그림 37c], 관목지에 해당되는 아

프리카 지점(클러스트 1)이 상대적으로 초기에 보고되었고, 주로 러시아가 속한(클러스트 

2) 지점은 전반적으로 긴 시기에 발현되었고, 아시아가 주로 속한 지점(클러스트 7)은 후

반부에 보고되었음. 이는 지역에 따라 LSDV가 실제 보고되는 시기와 전반적으로 일치하

였음. 
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❍ 그림 39는 Geo-SOM 클러스트에 따른 207지점의 NB 구성을 보임. A, T가 C, G보다 상대

적으로 높게 나타났으나, 지역적인 특성이 부분적으로 보였음. 아프리카 지역에서 보인 

클러스트 1에서는 전체적으로 A와, T가 G와 C보다 상대적으로 높게 나타났고, 위치에 

따라 해당 아미노산이 없는 경우도 상당 수 있었음(약 8%). 클러스트에 따라서 NB 구성

이 다르게 나타나는 경향을 보였음. 주로 아시아가 속한 클러스트 7은 전반적인 NB 구

성과 유사하였음. 러시아가 속한 클러스트 2는 전반적으로 NB 출현 경향성이 클러스트 

1과 유사하였으나 아미노산이 없는 위치의 빈도가 보다 높았음(약 16%). 클러스트 6인 

경우 NB가 없는 위치가 현저히 많았음(30% 이상). 클러스트 6은 러시아의 좁은 지역과 

연계되었음. 클러스터 4는 러시아에 인접한 중국의 경계 지역인데NB가 없는 위치가 현

저히 낮았음(약 2%). 클러스트 3번은 인도 북쪽에 위치하였는데, A(약 3%)가 매우 낮았음

[그림 39의 점선 타원]. 본 연구에서 Geo-SOM를 통해 NB의 분포가 광역적, 국소적으로 

분포됨을 제시하였음. 앞으로 지역 위치에 따른 NB 변화를 분자 유전 및 역학적 관점에

서 보다 면밀히 고찰할 필요가 있다고 여겨짐.

 

그림 39. Geo-SOM 클러스트링에 따른 LSDV의 NB 출현 빈도

❍ 대상이 되는 NB를 전체적 구성과 Geo-SOM에 분석한 입력 자료를 비교하였음. 그림 40a

는 LSDV의 GPCR의 752의 전체 위치에서 출현한 전 NB 구성에 대한 빈도를 보임. 전체

적으로 A(36%), T(34%)가 G(13%), C(16%)에 비해 현저히 높았고, 상대적으로 NB가 나타

나지 않은 빈도(2%)는 낮았음. 그림 40b는 앞서 언급하였듯이 207 샘플에서 NB 구성이 

하나라도 다른 위치를 가진 133위치에서의 NB 빈도를 보임. 전체 위치의 빈도와 비교했

을 때 G(19%), C(21%) 출현이 A(23%), T(27%)에 비해 현저히 증가하였고, 상대적으로 NB

가 나타나지 않은 빈도(17%)도 높아졌음. 앞으로 구성이 다른 NB에서 왜 A, T가 현저히 

낮아졌는지, 아울러 NB가 나타나지 않는 위치의 빈도가 증가하였는지 등에 대해 검토할 

필요가 있다고 여겨짐.
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그림 40. LSDV의 GPCR의 752의 전체 위치 및 NB 구성이 다른 133위치에 대한 207 샘플의 빈도

    - 아미노산의 공간 분포 유형

❍ 그림 41은 GPCR의 전체 위치(133)에서의 아미노산 출현(a) 및 아미노산 구성이 같은 위

치를 제외한 위치(36)에서의 아미노산 출현(b) 빈도를 비교하였음. 전체 아미노산 출현에

서는 Thereonine(16%), Serine(14%), Isoleucine(9%)이 높았고, 아미노산이 없는 경우(None, 

-; 8%)도 상당히 많은 출현을 보였음. 같은 아미노산을 제외한 위치에서의 아미노산 구

성[그림 41b]은 다소 달랐음. 전체적으로 T(18%)는 앞의 경우와 같이 높았으나 S(6.7%)는 

현저히 낮았고[그림 41b의 청색 화살표], 반면 I(13.5%)는 현저히 높았음[그림 41b의 주황

색 화살표]. Y(5%)와 NB가 나타나지 않은 위치(4.5%)는 낮아진 경향을 보였고, 기타 아미

노산에서도 다소 달라진 출현도를 보였음. 

그림 41. LSDV의 GPCR의 전체 위치(133)에서의 NB 출현(a) 및 NB 구성이 같은 위치를 제외 한 

위치(36)에서의 NB 출현(b) 비교
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❍ 그림 42는 LSDV의 GPCR에서 아미노산 구성이 다른 36개 위치에 대한 Geo-SOM 학습 

결과임. 왼쪽의 오디네이션맵에서 그룹핑을 보여줌[그림 42a]. 전체적으로 4개 그룹이  

크게 나타나고 기타 작은 그룹이 형성되었음. 그림 42a 왼쪽 위에 있는 노드(실선 원)는 

그림 42b에서 보듯이 클러스터 4에 속하고 컴포넌트맵인 그림 42c에서 제시되듯이 남서

쪽에 위치하며, 실제 위치는 아프리카에 해당되었음[그림 42d]. 기후로는 여름 저온, 겨울

의 많은 강수량과 관련이 있으며 서식지로는 관목지, 초원과 연계되었음[그림 42c, 청색 

화살표]. 

그림 42. GPCR에서 아미노산 구성이 다른 36위치에 대한 공간적 유형성

❍ 그림 43a의 오른쪽 경계 아래쪽에 두 개의 큰 노드가 있는데, 위에 있는 노드(점선 원)는 

그림 43b에서 보듯이 클러스터 7에 속하였다. 중북부에 위치하며[그림 43c], 실제 위치는 

유럽의 발칸 반도와 캐나다, 미국의 북미 지역에 해당되었음[그림 43d]. 겨울의 약간 높

은 강수량과 시가지와 연계되었음[그림 42c의 주황색 화살표]. 그림 43a의 오른쪽 경계 

아래쪽의 노드(대쉬형 원)는 클러스트 5에 속하며, 러시아 서부 경계 지역에 해당되었음

[그림 43b,d]. 봄, 가을, 겨울의 저온과, 초본성 습지와 연계되었음[그림 43c, 초록색 화살

표]. 
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그림 43. 207지점의 아미노산과 환경요인 간의 Geo-SOM에 따른 지리적 위치

❍ 오디네이션맵의 왼쪽 아래 그룹[그림 42a, 실선 네모]은 클러스트 6에 해당되며[그림 

42b, 실선 네모], 동쪽의 아시아와 연관되었음[그림 42c, 회색 화살, 그림 43]. 환경 조건

은 여름 고온, 여름과 가을의 높은 강수량과 연계되었고, 경작지에 해당되었음[그림 43 

회색 화살표]. 

❍ 그림 44은 Geo-SOM 클러스트에 따른 아미노산 빈도를 나타냄. 전체적으로 S와 T가 많

이 출현하고, G와 W는 출현하지 않았음. 상대적으로 Y와 아미노산이 출현하지 않은 위

치(None; -)의 빈도가 클러스트에 따라 다양하게 나타났음. 아프리카에 해당되는 클러스

터 4는 Y(6%)와 None 의 빈도(2%)가 상대적으로 낮은 편이었음. 앞서 언급하였듯이 아프

리카는 여름 저온, 겨울의 많은 강수량과 관목지, 초원과 연계되었음. Y와 None의 빈도

는 대체적으로 클러스트 2, 3가 유사하였음. 클러스터 7에는 아미노산이 출현하지 않은 

위치(10%)가 현저히 높았음. 이 노드는 유럽의 발칸 반도와 캐나다, 미국의 북미 지역에 

위치하며, 겨울의 약간 높은 강수량과 시가지와 연계되었음. 

❍ 러시아 서부 경계 지역에 해당되는 클러스트 5에 속한 노드도 아미노산이 출현하지 않는 

위치의 빈도(5%)가 상대적으로 높게 나타났음. 봄, 가을, 겨울의 저온과, 초본성 습지와 

연계되었음. 아시아에 해당되는 클러스트 6은 아미노산이 나타나지 않은 위치(0%)의 빈

도가 매우 낮았는데, 여름 고온, 여름과 가을의 높은 강수량과 연계되었고, 경작지와 연

관이 높았음. 이로써 지역에 따른 아미노산 구성 특성이 제시되었는데, 추후 아미노산 출

현과 연관 지은 생리, 분자 유전적 연구가 더 수행될 필요가 있다고 여겨짐. 
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그림 44. Geo-SOM 클러스트에 따른 아미노산 빈도

❍ 앞의 환경과 연관 지은 공간적 유형성의 자료 변이가 유전정보 만의 자료 변이와의 연계

성을 비교하기 위해 아미노산 자료에 대해서만 Geo-SOM으로 학습하였음. 그림 45는 

GPCR 아미노산 만을 대상(환경 변량 제외)으로 한 공간적 유형성을 학습한 결과임. 출력 

자료의 전반적인 공간적인 양상은 지속되었으나, 학습에 따라 국소적인 변이가 있어서 

모수에 따라 대표적인 학습 A와 학습 B를 제시하였음. 그림45와 그림 46은 학습 A 결과 

A(Iterations 1(1,000), Radio 1(8), Alpha 1(0.2); Iterations 2(100), Radio 2(10), Alpha 2(0.1))

임. 지역적인 경향성은 아시아 (클러스트 2), 러시아-아프리카(클러스트 1), 유럽-북아메

리카(클러스트 6)로 크게 나누어졌고, 반면 유럽은 클러스트 3, 4, 5 등으로 잘게 구분되

었음. 아프리카 수단에 있는 샘플은 별도로 분리(클러스트 7) 되었음[그림 46].

그림 45. GPCR 아미노산을 대상으로 한 공간적 유형성: 학습 A
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그림 46. GPCR 아미노산의 공간적 유형성에 따른 지리적 분포: 학습 A

❍ 그림 47와 48은 학습 B(Iterations 1(1,000), Radio 1(6), Alpha 1(0.2); Iterations 2(100), 

Radio 2(10), Alpha 2(0.1))의 결과임. 전체적으로 유사한 결과를 보였으나 국소적인 변이

가 있었음. 아시아(클러스트 4), 유럽-북아메리카(클러스트 1)은 학습 A와 유사한 결과를 

보였음. 반면 러시아-아프리카는 분리되었는데, 남부 아프리카는 별도의 클러스트(5)를 

형성하였음[그림 51]. 반면 러시아와 북부 아프리카는 클러스트 2, 3, 6, 7로 분리되었음. 

분리된 각 클러스트의 샘플 수는 학습 A보다 다소 많은 샘플을 가진 경향을 보였음. 이

로써 두 학습 간에 고정적인 유형과 가변적인 유형이 있음을 알 수 있었음. 주목할 점은 

외부 환경 요인과 연계 없이 비록 국소적인 변이가 있었지만 아미노산 정보 만으로 공간

적 유형성이 형성된 점임.

그림 47. GPCR 아미노산을 대상으로 한 공간적 유형성: 학습 B
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그림 48. GPCR 아미노산의 공간적 유형성에 따른 지리적 분포: 학습 B

❍ 그림 49에서 환경 및 아미노산의 조합의 Geo-SOM의 공간적 학습에 따른 전체적 공간 

유형성을 비교하였음. 환경 변이만으로 인한 공간적 유형성은 아시아가 독립되어 나타났

음[그림 49a]. 이는 앞서 언급하였듯이 아미노산만으로 학습한 결과[그림 49c,d]와 일치하

였음. 아울러 러시아 쪽에서 세부적으로 나누어진 양상도 - 각 클러스트에는 변이가 있

었지만 - 아미노산만으로 학습한 결과와 유사하였음. 반면 아미노산만으로 학습한 결과

에서 보여진 유럽-아메리카는 환경만 학습한 결과에서는 변이가 있어서 아프리카와 북미

가 연계되었음[그림 49c,d]. 이로 보아 아프리카와 북미의 연계는 환경 요인 외에 인간적

인 요인을 포함한 다른 요인이 작용할 수 있음을 시사하였음. 환경과 아미노산을 같이 

학습하였을 때에는(AA + Envi.)[그림 49b], 환경과 아미노산을 따로 학습한 결과의 중간

적인 결과를 보였음.

그림 49. 환경 및 아미노산의 조합의 Geo-SOM의 공간적 학습에 따른 지리적 구분 비교
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❍ 그림 50에서 NB 및 아미노산을 환경과 연계한 공간적 유형성을 비교하였음. 공간적 유

형성은 구성 샘플은 다소 다르지만, 아시아가 공통되게 나타났음(NB; 클러스트 7, 아미노

산; 클러스트 6). 아미노산 학습에서는 북미와 유럽이 연계되었는데[그림 50b, 클러스트 

7], NB에서는 보다 넓게 나타나 러시아, 인도를 포함하였음[그림 50a, 클러스트 7]. 추후 

핵산과 아미노산 형성과 관련하여 분자유전적 관점에서 더 고찰할 필요가 있다고 여겨

짐. 

그림 50. NB 및 아미노산을 환경과 연계한 공간적 유형성 비교

❍ 상기 유전 정보 및 환경요인과의 교차 공간성 유형 분석 결과는 아래와 같이 요약될 수 

있음. 일차적으로 아미노산에만 따른 공간적 유형성이 임의로 분리되지 않고 일정한 공

간적 유형성을 가지고 분리되었음. 분리된 유형성은 환경 요인만 가지고 유형화한 정보

와 상당히 연계되었음. 이는 숙주 내에 서식하는 병원체라도 유전자의 분리가 환경변이

를 반영함을 제시하였음. 아울러 분리의 정도가 있어서 고정성이 강한 것과 약한 것으로 

나눌 수 있었음. 아시아와 유럽-북아메리카는 고정성이 큰 반면, 러시아는 조건에 따라 

국소적인 변이가 있는 것으로 보아 고정성이 약함이 제시되었음. 

  - 지리적 분포에 따른 아미노산 출현

❍ 표 21은 Geo-SOM에 학습된 노드별 아미노산의 평균 출현률을 나타냄. 전반적인 출현 경

향은 그림 39과 유사하였으나, 이 표에서는 각 노드별로 예외적으로 소수 출현한 양상을 

보여줌. 15, 18, 31 번 노드는 1개의 샘플만 출현하였는데, 상당수의 노드는 10개 이하의 

작은 샘플을 보였음. 반면 노드 32, 7 및 34에서는 각각 40, 35, 30 샘플이 묶였음.
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표 21. Geo-SOM에 의해 학습된 노드별 아미노산의 평균 출현률

❍ 아미노산 별로 다양하게 출현하였음. 전체적으로 높게 나타난 Isoloucine(I)의 경우, 11.1 – 
15.7%이었는데, 예외적으로 18번 노드에서 현저히 높게(27.8%) 나타났음. Lycine(K; 

11.1%)도 상대적으로 높게 나타났음. 반면 Aspartic acid(D), Methionine(M), Proline(P), 

Threonine(T), Valine(V) 등은 낮게 나타났음. Leucine(L), Asparagine(N) 및 아미노산이 나

타나지 않는 위치(None, -)의 반도 변이가 높았음. 지리적으로는 Keyna에 속한 18번 노

드가 장소에 따라 다양한 변이를 보였음.

❍ 표 22는 Geo-SOM에 입력된 아미노산별 출현 수를 종합한 결과를 제시하였음. 전체적으

로 많은 샘플 장소에서 0 - 2개의 소수로 출현하였음. 그러나 Treonine(T), Isoleucine(I)의 

경우에는 각각 6-8, 3-10개의 출현 수가 높았음. 해당 위치에 아미노산이 없는 경우

(None; -)도 4개가 84샘플에서 출현하였음.  대부분 1개 출현한 아미노산은 Alanine(A), 

Cystine(C), Glutamic acid(E), Histidine(H), Leucine(L), Proline(P), Tyrosine(Y)이고, 2개 출

현한 아미노산은 Aspartic acid(D), Phenylalanine(F), Lysine(K), Methionine(M), 

Gluitamine(Q), Arginine(R), Serine(S) 및 Tyrosine(Y)이었음. 

표 22. Geo-SOM에 입력된 아미노산별 출현수
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❍ 전체적으로 Alanine(A), Cystine(C), Glutamic acid(E), Histidine(H), Proline(P). Valine(V)에

서 1개 출현이 압도적으로 많았고, Aspartic acid(D), Phenylalanine(F), Lysine(K), Glutamic 

acid(Q), Arginine(R), Tyrosine(Y)는 두 개가 매우 많았음. Isoloucine(I), Leucine(L), 

Methionine(M), Asparagine(N), Sereine(S), Threonine(T), None은 분리되어 나타나는 경향

을 보였음. 반면 Glycine(G)과 Tryptophan(W)은 전부 출현하지 않았음. 

❍ 그림 50~53는 아미노산별 조사 위치에 따른 출현 수를 나타냄. 제일 많이 출현한 

Threonie(T)은 대부분 6, 7개로 출현하였으나 예외적으로 인도(Madhya Pradesh 인근)와 

이락(Baghdad 인근)에서 3개로 낮게 나타났음. 아프리카를 포함한 서부 지역은 대부분 6

개로 출현하고, 러시아, 아시아를 포함한 동부지역에는 주로 7개가 출현하였음. 다음으로 

많이 출현한 Serine(S)은 2, 3개 출현하였는데, 1개나 4개가 출현한 경우가 있었음. Serine

의 경우 대부분 2개와 3개로 나타났음. 유럽 쪽에는 대부분 2개, 아시아 쪽에는 3개 나타

났음. 아프리카에서는 대부분 2개였으나, Kenya에서 한 지점에서 3개로 나타났음. 

그림 50. 조사 위치별 아미노산 출현 수(Threonine; T)
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그림 51. 조사 위치별 아미노산 출현 수(Serine; S)

그림 52. 조사 위치별 아미노산 출현 수(Isoleucine; I)
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그림 53. 조사 위치별 아미노산 출현 수(None, -)

❍ Isoleucine(I)은 3 - 10개로 다양하게 나타났는데, 대부분 6, 7개 출현하였음. 아프리카, 유

럽과 러시아 등의 서부에서는 전체적으로 4개 출현하였고, 아시아를 포함한 동부에서는 

5개 출현하였음. 아울러 유럽북부와 북미에도 5개 출현하였음. 러시아 중동부는 6개로 높

게 나타났음. 앞서 Threonie(T)이 인도(Madhya Pradesh 인근)와 이락(Baghdad 인근)에서 

3개로 낮게 나타났는데, 이 곳에서 Isoleucine(I)은 10개로 높게 나타났음. 아미노산이 출

현하지 않은 빈도(None; -)도 다양하였는데, 123곳에서는 출현하지 않았으나 84군데서 4

개 출현하였음. 4개 출현한 곳은 주로 아프리카, 유럽이었음. 출현하지 않은 곳은 러시

아, 아시아, 북미 및 남아프리카를 포함한 일부 지역이었음. 

❍ Alanine(A)의 경우 대부분 1개 출현하였는데, 인도(Madhya Pradesh 인근)와 이락(Baghdad 

인근)에서 2개 출현하였음. Cystine(C)도 Alanine과 유사하게 대부분 1개 출현하였음. 

Aspartic acid(D)는 대부분 2개 출현하였는데 인도(Madhya Pradesh 인근)와 이라크에서는 

출현하지 않았고, 중국(Fujian 인근) 한 곳에서는 3개 출현하였음. Glutamic acid는 대부분 

1곳에서 출현하였음. Phenylalanine은 대부분 2개 출현하였고, 유럽일부와 이락(Baghdad 

인근), 중국(Fujian 인근)에서 3개 출현하였음. Histidine은 대부분 1개 출현하였음. Lycine

은 대부분 두 개 출현하였는데, 인도(Madhya Pradesh 인근)와 이락(Baghdad 인근)에서 4

개 출현하였고, 중국(Fujian 인근)에서 3개 출현하였음. Methionine은 개수가 다소 다양하

게 나타났는데, 2개(160)가 많았지만 1개는 러시아에서 나타났고, 출현하지 않은 곳은 인

도(Madhya Pradesh 인근), 이락(Baghdad 인근), 중국(Fujian 인근)이었음. 
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❍ Asparagine은 다수가 출현하지 않았는데, 1개가 러시아 일부에서 출현하였고, 2개가 인도

(Madhya Pradesh 인근), 이락(Baghdad 인근)에서 나타났음. Proline은 대부분 1개 출현하

였고 인도(Madhya Pradesh 인근), 이락(Baghdad 인근)에서 나타나지 않았음. Glutamine은 

대부분 1개 출현하였음. Arginine은 대부분 2개 출현하였으나 인도(Madhya Pradesh 인

근), 중국(Fujian 인근)에서 3개 나타났음. Valine은 대부분 1개 나타났는데, 인도(Madhya 

Pradesh 인근), 이락(Baghdad 인근)에서 출현하지 않았고, 중국(Fujian 인근)에서 2개 출현

하였음. Tyrosine은 전체적으로 2개 출현하였는데 인도(Madhya Pradesh 인근), 이락

(Baghdad 인근), 중국(Fujian 인근)에서 세 개 나타났음. 

❍ 요약하면 각 아미노산이 지리적으로 다르게 출현하는 양상을 보였음. 대부분 1개와 2개

가 출현하였으나 Isoleucine, Threonine 및 해당 위치에 아미노산이 출현하지 않은 위치

(None; -)의 빈도가 다수 출현하였음. 이로써 GPCR의 유전적 다양화에 Isoleucine, 

Threonine 등이 관여됨을 시사하였음. 이란(97; Baghdad 인근), 인도(Madhya Pradesh 인

근)(127; Madhya Pradesh 인근) 및 중국(8; Fujian 인근)에서 일관적으로 다르게 나타나는 

경향을 보였음. 추후 모델링 관점에서는 보다 많은 자료에 대해서 분자유전, 생리적 관점

에서 검토가 필요하다고 여겨짐.

   (다) 연구결과

❍ 복잡한 질병 유전자 자료의 공간적 전파 양상을 환경요인과 연계지어 유형화하고 시각화 

하였음. Geo-SOM을 통해 핵산과 아미노산에 대한 지리적 특성화를 제시할 수 있었음. 

아미노산에만 따른 공간적 유형성이 임의로 분리되지 않고 일정한 공간적 유형성을 가지

고 분리되었음. 분리된 유형성은 환경 요인만 가지고 유형화한 정보와 상당히 연계되었

음. 이는 숙주 내에 서식하는 병원체라도 유전자의 분리가 환경변이를 반영함을 제시하

였음. 공간 유형성에 따른 분리의 정도가 있어서 고정성이 강한 것과 약한 것으로 나눌 

수 있었음. 아시아와 유럽-북아메리카는 고정성이 큰 반면, 러시아는 조건에 따라 국소적

인 변이가 있는 것으로 보아 고정성이 약함이 제시되었음. 

라. 니파 바이러스(Nipa Virus; NV)의 국제적 전파 양상 및 유전 정보에 대한 공간적 유형성 

    분석

   (가) 입력 자료

❍ 세계에서 NV가 보고된 9개 지점 자료를 입수하였으며, 환경변수와 유전 정보는 본 연구에

서 수행된 럼피스킨바이러스와 같은 방법으로 진행하였다.

❍ NB길이 : 18,252

❍ 맨뒤에서 2,000개 부분 중 결구 위치 제외, 9지점 DNA가 같은 위치를 제외하여 183 위치 

산정 (4자리로 변환)

❍ GeoSOMdata 길이(183*4=732)
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  (나) 분석 

❍ 그림 54와 55는 NV의 GPCR에서 아미노산 구성이 다른 9위치에 대한 Geo-SOM 학습 결과

임. 크게 2개의 무리로 나누어졌는데(4, 2 클러스트), 4번 클러스트는 동부에 있었으며 방글

라데스와 인도가 해당되었고, 2번 클러스트는 해당 지역이 없었음. 작은 그룹은 5번과 1번 

클러스트였는데 각각 미국과 말레이시아가 해당되었음(그림 54).

❍ 환경요인 분석결과 4번 클러스트는 높은 여름 강우 및 시가지와 연계되었음(그림 55 화살

표). 

 

그림 54. GPCR에서 아미노산 구성이 다른 9위치에 대한 공간적 유형성

그림 55. NV 유전정보를 가진 13지점의 환경요인에 대한 공간적 유형성  
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마. 웨스트나일 바이러스(West Nile Virus; WNV)의 국제적 전파 양상 및 유전 정보에 대한 

    공간적 유형성 분석

   (가) 입력 자료

❍ 세계에서 WNV가 보고된 13개 지점 자료를 입수하였으며, 환경변수와 유전 정보는 본연구

에서 수행된 럼피스킨바이러스와 같은 방법으로 진행하였음.

❍ NB길이 : 11,030

❍ 맨뒤에서 500개 부분 중 결구 위치 제외, 13지점 DNA가 같은 위치를 제외하여 440 위치 산

정 (4자리로 변환)

❍ GeoSOMdata 길이(440*4=1,760)

  (나) 분석 

❍ 그림 56과 57은 WNV의 GPCR에서 아미노산 구성이 다른 13위치에 대한 Geo-SOM 학습 결

과임. 공간적으로 크게 3개의 무리로 나누어졌는데(2, 4, 5 클러스트, 그림 56 화살표), 4번 

클러스트는 좁은 지역으로 이탈리아에 해당되었으며, 5번 클러스트는 넓게 서부 지역(서유

럽, 나이지리아)에, 2번 클러스트는 넓게 동부 지역(동유럽)에 해당되었음(그림 57).

   

그림 56. GPCR에서 아미노산 구성이 다른 9위치에 대한 공간적 유형성  

❍ 환경요인은 4번 클러스트(화살표)는 높은 겨울 강우 및 시가지와 연계되었으며, 5번 클러스

트(청색 점선 타원)은 봄과 여름의 높은 강우, 봄, 가을, 겨울의 높은 온도와 연계되었음. 2

번 클러스트는(빨간색 점선 타원)는 산림과 연관되었고, 전반적으로 낮은 강수량과 온도와 
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연관이 있었음(그림 57).

그림 57. WNV 유전정보를 가진 13지점의 환경요인에 대한 공간적 유형성

사) 시사점

❍ 발병 장소, 환경 및 질병의 유전자를 연계한 공간적 분석은 지리적 특성에 따른 유전정보 

분화 현상을 효과적으로 제시할 수 있었음. 본 연구에서는 핵산과 아미노산과의 공간적 유

형성을 현상학적으로 비교하였는데 추후 핵산이 아미노산으로 전환되는 과정 등의 분자유

전적 연구와 숙주와 병균과의 생태적 적응에 대해 연구할 필요가 있음. 나아가 본 연구에서

는 자료 기반에 의한 연구를 수행했으나 숙주의 분산, 병원체의 전파 및 유전자 다양화를 

고려한 기작모델을 개발할 필요가 있다고 여겨짐.
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3. 연구개발과제의 수행 결과 및 목표 달성 정도

 1) 연구수행 결과

  (1) 정성적 연구개발성과

가. 국제협력을 기반구축을 위한 동남아국가 MOU 체결

 - 2개국(베트남, 방글라데시) MOU 협약 체결

  · 방글라데시 이슬람대학(Department of Biotechnology and Genetic Engineering) - 강원대학교 

산학협력단 간 MOU 체결

  · 베트남 Central Vietnam Veterinary Institute – 강원대학교 산학협력단 간 MOU 체결

나. 국제협력체계 구축을 위한 국제심포지엄 내 특별 세션 운영

 - 심포지엄 : 2022 International symposium of Instittute of Foreast Science

  · 세션명 : Virome Database Construction, Infection Mechanism and Spread Model Research 

for Preemptive Response to Virus Spread

 - 참여국 : 3개국 (베트남, 방글라데시, 한국)

 - 발표자 : 5명

  

  (2) 정량적 연구개발성과

(단위 : 건수, 백만원, 명)

성과

목표

사업화지표 연구기반지표

지식

재산권

기술

실시

(이전)

사업화
기

술

인

증

학술성과
교

육

지

도

인

력

양

성

정책

활용·홍보

기
타︵
타
연
구 
활
용 
등︶

특

허

출

원

특

허

등

록

품

종

등

록

S

M

A

R

T

건

수

기

술

료

제

품

화

매

출

액

수

출

액

고

용

창

출

투

자

유

치

논문 논
문
평
균 
I
F

학

술

발

표

정

책

활

용

홍

보

전

시

S
C
I

비
S
C
I

단위 건 건 건

평
균
등
급

건
백
만
원

건
백
만
원

백
만
원

명
백
만
원

건 건 건 건 명 건 건

가중치 10 - 10 - 30 30 20

최종목표 1 0 1 0 3 3 5 2 1

연구기간내 

달성실적
1 1 1 10 4 5 13 2 1

달성률

(%)
100

초과

달성
100

초과

달성
133 166 260 100 100



- 69 -

< 정량적 연구개발성과표(예시) >

(단위 : 건, 천원)

  연도

성과지표명

1차년도

(2022~2022)

2차년도

(2023~2023)
계

가중치

(%)

전담기관 등록ㆍ기탁 지표1」

기술실시
목표(단계별) 0 1 1

실적(누적) 0 1 1

정책활용
목표(단계별) 0 1 1 20

실적(누적) 0 1 1

논문

(SCI)

목표(단계별) 0 3 3

실적(누적) 3 1 4

논문

(비SCI)

목표(단계별) 0 3 3

실적(누적) 2 3 5

학술발표
목표(단계별) 0 5 5 40

실적(누적) 8 5 13

인력양성
목표(단계별) 1 1 2 30

실적(누적) 0 2 2

연구개발과제 특성 반영 지표2」

특허출원
목표(단계별) 0 1 1 10

실적(누적) 0 1 1

MOU체결
목표(단계별) 1 0 1

실적(누적) 2 0 2

심포지엄개

최

목표(단계별) 1 0 1

실적(누적) 1 0 1

계
목표(단계별) 3 15 18

실적(누적) 16 14 30
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 (3) 세부 정량적 연구개발성과(해당되는항목만선택하여작성하되, 증빙자료를별도첨부해야합니다)

  [과학적 성과]

  □ 논문(국내외 전문 학술지) 게재

번호 논문명 학술지명 주저자명 호 국명 발행기관
SCIE 여부

(SCIE/비SCIE)
게재일

등록번호

(ISSN)
기여율

1

A Vaccine 

Based on 

Asia1 Shamir 

of the 

Foot-and-M

outh Disease 

Virus Offers 

Low Levels 

of Protection 

to Pigs 

against 

Asia1/MOG/0

5, Circulating 

in East Asia

Viruses
김희연, 

서휘원
14 스위스 MDPI SCIE

2022.08.0

4
1999-4915 50%

2

Climate 

Change 

Influences 
the Spread 

of African 

Swine Fever 

Virus

Veterinary 

sciences

Shraddha 

Tiwari, 

Thakur 

Dhakal

9 스위스 MDPI SCIE
2022.11.0

1
2306-7381 50%

3

Genome-Wid

e Searching 

Single 

Nucleotide-P

olymorphism

s (SNPs) 

and 

SNPs-Targeti

ng a 

Multiplex 

Primer for 

Identification 

of Common 

Salmonella 

Serotypes

Pathogens

Md-Mafiz

ur 

Rahman

11 스위스 MDPI SCIE
2022.09.2

1
2076-0817 50%

4

Bibliographic 

and network 

analysis of 

environmenta

l impacts to 

animal 

contagious 

diseases

한국동물

위생학회

지

오지선, 

이상준
45 대한민국

한국동물위

생학회
비SCI

2022.12.0

1
1225-6552 100%

5

Gizzard 

impaction 

and 

duodenal 

perforation in 

a 

yellow-billed 

spoonbill 

(Platalea 

leucorodia)

한국동물

위생학회

지

조호성 45 대한민국
한국동물위

생학회
비SCI

2022.12.0

8
1225-6552 100%
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  □ 국내 및 국제 학술회의 발표

6

Isolation and 

identification 

of 

mosquito-bor

ne zoonotic 

diseases in 

slaughterhou

se in 

Daejeon

한국동물

위생학회

지

김영주, 

김규래
46 대한민국

한국동물위

생학회
비SCI

2023.06.0

9
1225-6552 100%

7

Comparison 

of Ventral 

Midline and 

Right Flank 

Approaches 

of 

Ovariohystere

ctomy in 

Bitches

한국임상

수의학회

지

Ishwor 

Dhakal
40 대한민국

한국임상수

의학회
비SCI

2023.02.2

8
1598-298X 100%

8

Mercury 

poisoning in 

Eurasian river 

otter (Lutra 

lutra)

한국생태

학회지

김규래,

안상진
47 대한민국

한국생태학

회
비SCI

2023.05.2

3
2288-1220 100%

9

Predicting 

Suitable 

Areas for 

African 

Swine Fever 

Outbreaks in 

Wild Boars 

in South 

Korea and 

Their 

Implications 

for Managing 

High-Risk 

Pig Farms

Animals 최주희 13 스위스 MDPI SCIE
2023.06.2

9
1076-2615 100%

번호 회의 명칭 발표자 발표 일시 장소 국명

1
대한바이러스학회

2022 정기학술대회 오연수 2022.08.27 양양 을지개발원 대한민국

2

2022 International 
symposium of 

Instittute of Foreast 
Science

박영철 2022.10.21
강원대학교 

산림환경과학대학 
대한민국

3

2022 International 
symposium of 

Instittute of Foreast 
Science

Rahman Md Mafzur 2022.10.21
강원대학교 

산림환경과학대학
대한민국

4

2022 International 
symposium of 

Instittute of Foreast 
Science

임상진 2022.10.21
강원대학교 

산림환경과학대학
대한민국

5

2022 International 
symposium of 

Instittute of Foreast 
Science

전태수 2022.10.21
강원대학교 

산림환경과학대학
대한민국

6
대한수의학회

2022 추계학술대회 이상준 2022.11.17 제주국제컨벤션센터 대한민국

7 대한수의학회
2022 추계학술대회

김태연 2022.11.17 제주국제컨벤션센터 대한민국

8
2022년 

한국환경유전자학회 
추계학술대회

전태수 2022.12.15 제주 그라벨호텔 대한민국

9

14th European 

Symposium of 

Porcine Health 

Management

오연수 2023.05.31
그리스 

테살로니키콘서트홀
그리스
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  [기술적 성과]

  □ 지식재산권(특허, 실용신안, 의장, 디자인, 상표, 규격, 신품종, 프로그램)

번호
지식재산권 등 명칭

(건별 각각 기재)
국명

출원 등록

기여율
활용 

여부출원인 출원일
출원 

번호

등록 

번호
등록인 등록일

등록 

번호

1

럼피스킨병 바이러스 

검출용 마커 조성물 및 

이의 용도

대한민국
강원대학교 

산학협력단

2022.12

.29

10-2022

-018847

8

1-1-202

2-14173

07-56

강원대학

교 

산학협력

단

2023.08

.23

10-2571

382
100% 특허

   ㅇ 지식재산권 활용 유형
      ※ 활용의 경우 현재 활용 유형에 √ 표시, 미활용의 경우 향후 활용 예정 유형에 √ 표시합니다(최대 3개 중복선택 가능).

번호 제품화 방어 전용실시 통상실시 무상실시 매매/양도 상호실시 담보대출 투자 기타

1 √

   

  [경제적 성과]

  □ 기술 실시(이전) 

번호
기술 이전 

유형
기술 실시 계약명

기술 실시

대상 기관

기술 실시

발생일

기술료

(해당 연도 발생액) 

누적

징수 현황

특허권 양도

럼피스킨병 바이러스 

검출용 마커 조성물 및 

이의 용도

㈜엔에이피 2023. 12. 07 10,000,000 10,000,000

  

  [사회적 성과]

  □ 전문 연구 인력 양성

번호 분류 기준 연도
현황

학위별 성별 지역별

1 석사 2023
박사 석사 학사 기타 남 여 수도권 충청권 영남권 호남권 기타

1 1 1
2 석사 2023 1 1 1

10

14th European 

Symposium of 

Porcine Health 

Management

오연수 2023.05.31
그리스 

테살로니키콘서트홀
그리스

11

14th European 

Symposium of 

Porcine Health 

Management

오연수 2023.05.31
그리스 

테살로니키콘서트홀
그리스

12

2023년도 제 35차 

한국수의병리학회학

술대회

이상준 2023.10.13
서울 

더리버사이드호텔
대한민국

13

(사)대한수의학회 

2023년 

추계국제학술대회

전승민 2023.11.30 제주 국제컨벤션센터 대한민국
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  □ 정책활용 내용

번호
구분

(제안/채택)
정책명

관련 기관

(담당 부서)
활용 연도 채택 내용

1 제안
럼피스킨병 바이러스 

검출용 마커 활용

국립공원연구원

(생태연구부)
2023

국내에서 확산되고 
있는 럼피스킨병 

바이러스에 대해 본 
연구팀이 개발한 

럼피스킨병 바이러스 
검출용 마커를 

활용하여 신속한 
바이러스 탐지

  [인프라 성과]

  □ 연구시설ㆍ장비

구축기관
연구시설/

연구장비명

규격

(모델명)

개발여부

(○/×)

연구시설ㆍ장비 

종합정보시스템* 

등록여부

연구시설ㆍ장비 

종합정보시스템* 

등록번호

구축일자

(YY.MM.DD)

구축비용

(천원)

비고

(설치 장소)

    * 「과학기술기본법 시행령」 제42조제4항제2호에 따른 연구시설ㆍ장비 종합정보시스템을 의미합니다.

  [그 밖의 성과](해당 시 작성합니다)

  (4) 계획하지 않은 성과 및 관련 분야 기여사항(해당 시 작성합니다)

- 당초 연구목표는 특허출원 1건이었으나 특허등록 및 기술이전까지 수행함.

- 2023년 10월 국내 첫 소 럼피스킨 바이러스 발생에 따른 본과제 수행결과인 특허기술을 

업체에 기술이전을 통한 럼피스킨 바이러스를 신속 정확하게 검출할 수 있게 지원함.
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 2) 목표 달성 수준 

추 진 목 표 달 성 내 용 달성도(%)

Ÿ 국제 협력을 통한 바이러스 예찰

/특성 규명으로 선제적 대응 기

반 구축

 

 - 국제협력 기반 구축을 위한 MOU 체

결

 - 국제협력 체계 구축을 위한 국제 심포

지엄 내 특별세션 운영

100

Ÿ 국내외 가축질병 바이러스의 특

성 분석에 필요한 유전정보 빅

데이터 확보 및 감염 기전 연구

를 통한 메커니즘 규명

 - 가축질병 바이러스 연구를 위한 국내 

야생 동물 샘플 수집

 - 바이러스 감염 순환 구조 파악을 위한 

무인센서카메라를 이용한 축사 주변 

야생동물 서식 현황 모니터링을 위한 

연구대상지 선정 및 연구체계 구축

100

Ÿ 신ㆍ변종 가축질병 초기 유입·발

생 시 조기 대응을 위한 국제 수

준의 진단법 확립

 - 럼피스킨병 바이러스 검출용 마커 조

성물 및 이의 용도 특허 등록 및 기

술이전 실시

100

Ÿ 침입 변종의 국내 유입시 국내 

확산 예측 모델 개발

 - 소의 럼피스킨병바이러스(Lumpy skin 

disease virus; LSDV)의 국제적 전파 

양상 및 유전 정보에 대한 공간적 유

형성 분석

100
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4. 목표 미달 시 원인분석(해당 시 작성합니다)

 1) 목표 미달 원인(사유) 자체분석 내용

- 해당없음

 2) 자체 보완활동

- 해당없음

 3) 연구개발 과정의 성실성

- 해당없음
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5. 연구개발성과의 관련 분야에 대한 기여 정도
축산 농장 간, 가축과 야생동물간 병원성 바이러스 확산 네트워크 예측·예찰 시스템을 구축함

으로써 근린지역 서식 야생동물들의 관리 정책 수립에 기여할 수 있습니다. 또한, 감염기전 연구 

및 확산모델 연구 등을 통해 침입이 우려되는 가축 바이러스들에 대해 사전에 확산의 범위, 피해 규

모를 예측함으로써 피해 절감 방안을 마련하는 데 기여할 것입니다.

6. 연구개발성과의 관리 및 활용 계획

본 연구성과를 활용하여 연구종료 이후에도 연구성과에 대한 결과물을 정리하여 국내외 

학술지에 2건 게제할 계획임

< 연구개발성과 활용계획표 >

구분(정량 및 정성적 성과 항목) 연구개발 종료 후 5년 이내

국외논문

SCIE 1

비SCIE

계 1

국내논문

SCIE

비SCIE 1

계 1

특허출원

국내

국외

계

특허등록

국내

국외

계

인력양성

학사

석사

박사

계

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

< 별첨 자료 >

중앙행정기관 요구사항 별첨 자료

1. 공통 요구자료

1) 자체평가의견서

2) 연구성과 활용계획서

3) 연구부정행위 예방 확인서  
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2. 실적증빙자료

[별첨 1]

자체평가의견서
1. 과제현황

과제번호 122013-2

사업구분 가축질병대응기술고도화사업

연구분야 수의학
과제구분

단위

사 업 명 가축질병대응기술고도화사업 주관

총괄과제 기재하지 않음 총괄책임자 기재하지 않음

과 제 명

국내 침입우려 신·변종 바이러스의 선제적 대

응을 위한 아세안 바이러스 유전체 분석, 데

이터베이스 구축, 감염기전 및 확산모델 연구

과제유형 기초

연구개발기관 강원대학교 산학협력단 연구책임자 오연수

연구기간

연구개발비

(천원)

연차 기간 정부 민간 계

1차년도
2022.04.01.~
2022.12.31

416,000 0 416,000

2차년도
2023.01.01.~
2023.12.31

552,000 0 552,000

계
2022.04.01.~
2023.12.31

968,000 0 968,000

참여기업 해당 없음

상 대 국 해당 없음 상대국연구개발기관 해당 없음

※ 총 연구기간이 5차년도 이상인 경우 셀을 추가하여 작성 요망

2. 평가일 : 2024.02.29

3. 평가자(연구책임자) :

소속 직위 성명

강원대학교 산학협력단 부교수 오연수

4. 평가자(연구책임자) 확인 :

본인은 평가대상 과제에 대한 연구결과에 대하여 객관적으로 기술하였으며, 공정하게 평가하였음을 확약

하며, 본 자료가 전문가 및 전문기관 평가 시에 기초자료로 활용되기를 바랍니다.

확 약
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[별첨 1] )

Ⅰ. 연구개발실적

※ 다음 각 평가항목에 따라 자체평가한 등급 및 실적을 간략하게 기술(200자 이내)

 1. 연구개발결과의 우수성/창의성

  ■ 등급 : 우수, 보통, 미흡, 극히 불량

아시안 가축-야생동물 병원성 바이러스 협력체계 구축을 위한 기반을 마련함으로써 향후 국내에 

신종 병원성 바이러스 발병시 정보공유, 공동대응방안 마련 등 방역정책 과학자 자문회의 아시안 워킹

그룹로서 활용 가능합니다.

 2. 연구개발결과의 파급효과

  ■ 등급 : 우수, 보통, 미흡, 극히 불량

축산 농장 간, 가축과 야생동물간 병원성 바이러스 확산 네트워크 예측·예찰 시스템을 구축함

으로써 근린지역 서식 야생동물들의 관리 정책 수립에 기여할 수 있습니다.

 3. 연구개발결과에 대한 활용가능성

  ■ 등급 : 우수, 보통, 미흡, 극히 불량

국제적 수준의 진단법 개발로 주요 위해 우려 병원성 바이러스의 조기 발견을 통해 축산 재난 

방어를 위한 한국형 안전 축산시스템 구축 및 예찰, 역학조사, 사후관리 등이 가능한 유전체 빅데이터 

기반 축산농가 서비스 지원 플랫폼으로써 확장 개발 가능합니다

 4. 연구개발 수행노력의 성실도

  ■ 등급 : 우수, 보통, 미흡, 극히 불량

 본 연구진은 보다 긴밀한 국제협력 관계를 구축하고자 국내 연구진과 함께 베트남을 방문하여 현

지에서 프로젝트 논의를 진행하고 국내 연구진이 직접 채취한 샘플로부터 유전자 추출 실험을 진

행하였습니다. 이를 통해 침입 우려 신, 변종 바이러스의 유입에 있어서 국제협력의 중요성을 확

인하였고, ASF와 LSD의 백신 접종 전후의 샘플을 확보할 수 있었습니다.

 5. 공개발표된 연구개발성과(논문, 지적소유권, 발표회 개최 등)

  ■ 등급 : 우수, 보통, 미흡, 극히 불량

성실한 연구수행을 통하여 연구기간 통안 특허출원1건, 특허등록1건, 기술이전1건, 논문 9건, 학술

발표 13건 등 연구목표 100%이상 달성하였습니다.
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Ⅱ. 연구목표 달성도

세부연구목표

(연구계획서상의 목표)

비중

(%)

달성도

(%)
자체평가

Ÿ 국제 협력을 통한 바이러스 예찰

/특성 규명으로 선제적 대응 기

반 구축

30 100

- 아시안 가축-야생동물 병원

성 바이러스 협력체계 구축

을 위한 기반을 마련

Ÿ 국내외 가축질병 바이러스의 특

성 분석에 필요한 유전정보 빅

데이터 확보 및 감염 기전 연구

를 통한 메커니즘 규명

30 100
- 국내·외 가축 및 야생동물

에서 Genomic DNA 확보

Ÿ 신ㆍ변종 가축질병 초기 유입·발

생 시 조기 대응을 위한 국제 수

준의 진단법 확립

20 100

 - 럼피스킨병 바이러스 검출용 

마커 조성물 및 이의 용도 특

허 등록 및 기술이전 실시

Ÿ 침입 변종의 국내 유입시 국내 

확산 예측 모델 개발
20 100

 - 소의 럼피스킨병바이러스

(Lumpy skin disease virus; 

LSDV)의 국제적 전파 양상 및 

유전 정보에 대한 공간적 유형

성 분석

합계 100점

Ⅲ. 종합의견

1. 연구개발결과에 대한 종합의견

본 과제 수행결과 아시안 가축-야생동물 병원성 바이러스 협력체계 구축을 위한 기반을 마련함

으로써 향후 국내에 신종 병원성 바이러스 발병시 정보공유, 공동대응방안 마련 등 방역정책 과학자 자

문회의 아시안 네트워크 기반이 구축되었습니다. 국내·외 가축 및 야생동물에서 확보한 Genomic 

DNA는 바이롬(virome)분석은 물론이고 마이크로바이옴(microbiome)의 분석에도 활용함으로써 

병원성바이러스와 병원성 미생물의 탐지 모두에 활용할 수 있는 등 중요한 유전자원으로서의 가

치를 가지고 있습니다. 본 과제를 통하여 국제협력 체계 구축 및 축산 농장 간, 가축과 야생동

물간 병원성 바이러스 확산 네트워크 예측·예찰 시스템을 구축함으로써 근린지역 서식 야생동

물들의 관리 정책 수립에 기여할 것입니다. 

2. 평가시 고려할 사항 또는 요구사항

3. 연구결과의 활용방안 및 향후조치에 대한 의견
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국제협력 네트워크를 견고히 하기 위해 협업 가능한 연구(국제 공동연구 등) 지원이 필요하다고 생

각됩니다. 본 연구에서는 가축전염병 대응을 위한 아시안 지역 협력체계 기반을 만들었는데 연구성

과를 공유, 지속적 연구 및 질병관련 D/B 공유를 위한 국제 가축전염병 시스템 구축이 필요하다고 

생각됩니다. 본 연구과제의 성과물을 공유할 수 있는 시스템이 구축되면 시스템으로 이전을 통해 

보다 원할한 자료 공유가 가능할 수 있습니다.

[별첨 1]

Ⅳ. 보안성 검토

 o 연구책임자의 보안성 검토의견, 연구개발기관 자체의 보안성 검토결과를 기재함

※ 보안성이 필요하다고 판단되는 경우 작성함.

1. 연구책임자의 의견

해당 사항 없음.

2. 연구개발기관 자체의 검토결과

해당 사항 없음.



- 81 -

[별첨 2]

연구성과 활용계획서

1. 연구과제 개요

사업추진형태  ▣자유응모과제   □지정공모과제 분 야 가축질병대응기술고도화지원

연 구 과 제 명
국내 침입우려 신·변종 바이러스의 선제적 대응을 위한 아세안 바이러스 유전체 

분석, 데이터베이스 구축, 감염기전 및 확산모델 연구

주관연구개발기관 강원대학교 산학협력단 주관연구책임자 오연수

연 구 개 발 비

정부지원

연구개발비
기관부담연구개발비 기타 총연구개발비

968,000천원 0 0 968,000천원

연구개발기간 2022. 04. 01. - 2023. 12. 31.(21개월)

주요활용유형
 □산업체이전         □교육 및 지도       ▣정책자료        □기타(          )

 □미활용 (사유:                                                             )

2. 연구목표 대비 결과

당초목표 당초연구목표 대비 연구결과

Ÿ 국제 협력을 통한 바이러스 예찰/특성 규명으

로 선제적 대응 기반 구축

 

 - 국제협력 기반 구축을 위한 MOU 체결

 - 국제협력 체계 구축을 위한 국제 심포지엄 내 

특별세션 운영

Ÿ 국내외 가축질병 바이러스의 특성 분석에 필

요한 유전정보 빅데이터 확보 및 감염 기전 

연구를 통한 메커니즘 규명

 - 가축질병 바이러스 연구를 위한 국내 야생 동

물 샘플 수집

 - 바이러스 감염 순환 구조 파악을 위한 무인센

서카메라를 이용한 축사 주변 야생동물 서식 

현황 모니터링을 위한 연구대상지 선정 및 연

구체계 구축

Ÿ 신ㆍ변종 가축질병 초기 유입·발생 시 조기 대

응을 위한 국제 수준의 진단법 확립

 - 럼피스킨병 바이러스 검출용 마커 조성물 및 

이의 용도 특허 등록 및 기술이전 실시

Ÿ 침입 변종의 국내 유입시 국내 확산 예측 모

델 개발

 - 소의 럼피스킨병바이러스(Lumpy skin disease 

virus; LSDV)의 국제적 전파 양상 및 유전 정

보에 대한 공간적 유형성 분석

 * 결과에 대한 의견 첨부 가능
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3. 연구목표 대비 성과 

(단위 : 건수, 백만원, 명)

4. 핵심기술

구분 핵 심 기 술 명

① 럼피스킨병 바이러스 검출용 마커 조성물 및 이의 용도

②

③

5. 연구결과별 기술적 수준

구분

핵심기술 수준 기술의 활용유형(복수표기 가능)

세계

최초

국내

최초

외국기술

복    제

외국기술

소화ㆍ흡수

외국기술

개선ㆍ개량

특허

출원

산업체이전

(상품화)

현장애로 

해    결

정책

자료
기타

①의 기술 v v v v

②의 기술

③의 기술

 * 각 해당란에 v 표시

성과

목표

사업화지표 연구기반지표

지식

재산권

기술

실시

(이전)

사업화
기

술

인

증

학술성과
교

육

지

도

인

력

양

성

정책

활용·홍보

기
타︵
타
연
구 
활
용 
등︶

특

허

출

원

특

허

등

록

품

종

등

록

S

M

A

R

T

건

수

기

술

료

제

품

화

매

출

액

수

출

액

고

용

창

출

투

자

유

치

논문 논
문
평
균 
I
F

학

술

발

표

정

책

활

용

홍

보

전

시

S
C
I

비
S
C
I

단위 건 건 건

평
균
등
급

건
백
만
원

건
백
만
원

백
만
원

명
백
만
원

건 건 건 건 명 건 건

가중치 10 40 30 20

최종

목표
1 3 3 5 2 1

당해

년도

목표 1 1 1 10 5 4 13 2 1

실적

달성률

(%)
100

초과

달성

초과

달성

초과

달성
167 133 260 100 100
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6. 각 연구결과별 구체적 활용계획

핵심기술명 핵심기술별 연구결과활용계획 및 기대효과

①의 기술
럼피스킨병 바이러스 검출용 마커 조성물을 이용하면 럼피스킨병 바이러스를 신속 정확하게 검출할 수 

있으므로, 럼피스킨병 바이러스의 국내 확산을 효과적으로 방지할 수 있을 것임

②의 기술

③의 기술

7. 연구종료 후 성과창출 계획

(단위 : 건수, 백만원, 명)

8. 연구결과의 기술이전조건(산업체이전 및 상품화연구결과에 한함)

핵심기술명1) 럼피스킨병 바이러스 검출용 마커 조성물 및 이의 용도

이전형태 □무상  ■유상 기술료 예정액 10,000천원

이전방식2)
     ■소유권이전     □전용실시권     □통상실시권     □협의결정 

     □기타(                                                     )

이전소요기간 1개월 실용화예상시기3) 2024

기술이전시 선행조건4) -

 1) 핵심기술이 2개 이상일 경우에는 각 핵심기술별로 위의 표를 별도로 작성

 2) 전용실시 : 특허권자가 그 발명에 대해 기간ㆍ장소 및 내용을 제한하여 다른 1인에게 독점적으로 허락한 권리

통상실시 : 특허권자가 그 발명에 대해 기간ㆍ장소 및 내용을 제한하여 제3자에게 중복적으로 허락한 권리

성과

목표

사업화지표 연구기반지표

지식

재산권

기술

실시

(이전)

사업화
기

술

인

증

학술성과
교

육

지

도

인

력

양

성

정책

활용·홍보

기
타︵
타
연
구 
활
용 
등︶

특

허

출

원

특

허

등

록

품

종

등

록

S

M

A

R

T

건

수

기

술

료

제

품

화

매

출

액

수

출

액

고

용

창

출

투

자

유

치

논문 논
문
평
균 
I
F

학

술

발

표

정

책

활

용

홍

보

전

시

S
C
I

비
S
C
I

단위 건 건 건

평
균
등
급

건
백
만
원

건
백
만
원

백
만
원

명
백
만
원

건 건 건 건 명 건 건

가중치 10 40 30 20

최종목표 1 3 3 5 2 1

연구기간내 

달성실적
1 1 1 10 5 4 13 1 1

연구종료후 

성과창출 

계획

1 1
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 3) 실용화예상시기 : 상품화인 경우 상품의 최초 출시 시기, 공정개선인 경우 공정개선 완료시기 등

 4) 기술 이전 시 선행요건 : 기술실시계약을 체결하기 위한 제반 사전협의사항(기술지도, 설비 및 

장비 등 기술이전 전에 실시기업에서 갖추어야 할 조건을 기재)
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[별첨 3]

연구진실성 관련 연구부정행위 예방을 위한 확인서
 ※ 주관·공동·위탁과제별로 연구책임자가 자체 점검 후 작성·제출

  점검결과를 위와 같이 연구윤리 위반 사항이 없음을 확인하며, 위반사실이 확
인될 경우「국가연구개발혁신법」제32조1항에 따라 참여제한, 연구비 환수 등 처분
을 받게 됨을 인지하고 아래와 같이 서명합니다.

2024.02.29.

                          기관명 : 강원대학교 산학협력단

                          점검자 : 오 연 수             (서명)

   농림식품기술기획평가원장 귀하

구분 번호 내용 예 아니오

위조 1
연구 수행 전과정에서 존재하지 않는 데이터 또는 결과 등을 거짓

으로 만들거나 기록한 사실이 없는가?
Y

변조 2
연구수행 과정에서 데이터 또는 결과 등을 임의적으로 사실과 다르게 

변형, 삭제, 왜곡하여 기록한 사실이 없는가?
Y

표절

3
이미 발표된 타인의 독창적인 아이디어나 연구성과물을 활용하면서 

출처를 정확하게 표기하였는가?
Y

4
일반적 지식이 아닌 타인의 독창적인 개념, 용어, 문장, 표현, 그림, 표, 

사진, 영상, 데이터 등을 활용하면서 출처를 정확하게 표기하였는가?
Y

5
타인의 연구성과물을 그대로 쓰지 않고 풀어쓰기(paraphrasing) 또는 

요약(summarizing)을 하면서 출처를 정확하게 표기하였는가?
Y

6
외국어 논문이나 저서를 번역하여 활용하면서 출처를 정확하게 표기

하였는가?
Y

7
2차 문헌을 활용하면서 재인용 표기를 하지 않고 직접 원문을 본 

것처럼 1차 문헌에 대해서만 출처를 표기한 적이 없는가?
Y

8
출처 표기를 제대로 했으나, 인용된 양 또는 질이 해당 학문 분야

에서 인정하는 범위 이내 라고 확신할 수 있는가?
Y

9
타인의 저작물을 여러 번 인용한 경우 모든 인용 부분들에 대해 정확

하게 출처를 표기하였는가?
Y

10 타인의 저작물을 직접 인용 할 경우, 적절한 인용 표기를 했는가? Y

부당한

저자

표기

11 연구에 지적 기여를 한 연구자에게 저자의 자격을 부여하였는가? Y

12
연구에 지적 기여를 하지 않은 연구자에게는 저자의 자격을 제외하

였는가?
Y

13 저자들의 표기 순서와 연구 기여도가 일치하는가? Y

부당한

중복

게재

14 자신의 이전 저작물을 활용하면서 적절한 출처 표기를 하였는가? Y

15
자신의 이전 저작물을 여러 번 활용하면서 모든 인용 부분들에 대해 

정확하게 출처 표기를 하였는가?
Y

16

자신의 이전 저작물을 활용하면서 출처 표기를 제대로 했으나 인용된 

양 또는 질이 해당 학문 분야에서 인정하는 범위 이내 라고 확신할 

수 있는가?

Y
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별첨 4 성과 증빙 자료

1) 특허출원 및 등록

2) 기술실시

특허출원 특허등록

특허권 양도 계약서
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3) 논문

 (1) SCI 논문-1

 (2) SCI 논문-2
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 (3) SCI 논문-3

 (4) SCI 논문-4
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 (5) 비SCI 논문-1

 (6) 비SCI 논문-2
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 (7) 비SCI 논문-3

 (8) 비SCI 논문-4
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 (9) 비SCI 논문-5

3) 학술회의 발표

1. ‘2022 대한바이러스학회 연구회연합 정기학술대회’ 학술 발표 초록
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3. 2022 International symposium of Institute of Foreast Science 발표 초록

2. 2022 International symposium of Institute of Forest Science 발표 초록
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4. 2022 International symposium of Institute of Foreast Science 발표 초록

5. 2022 International symposium of Institute of Foreast Science 발표 초록
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6. (사)대한수의학회 2022년 추계학술대회 발표 초록

7. (사)대한수의학회 2022년 추계학술대회 발표 초록
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8. 2022년 한국환경유전자학회 추계학술대회 발표 초록
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9. 14th European Symposium of Porcine Health Management  발표 초록
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10. 14th European Symposium of Porcine Health Management  발표 초록
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11. 14th European Symposium of Porcine Health Management  발표 초록
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12. 2023년도 제35차 한국수의병리학회 학술대회 발표 초록
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13. 2023년도 (사)대한수의학회 학술대회 발표 초록

4) 정책활용
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뒷면지

주 의

 1. 이 보고서는 농림축산식품부에서 시행한 가축질병대응기술고도화지원사업의 연구보고서입니다.

 2. 이 보고서 내용을 발표하는 때에는 반드시 농림축산식품부에서 시행한 가축질병대응기술

고도화지원사업의 연구결과임을 밝혀야 합니다.

 3. 국가과학기술 기밀 유지에 필요한 내용은 대외적으로 발표 또는 공개하여서는 안 됩니다.
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