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최종보고서 보안등급
일반[ √ ], 보안[  ]

중앙행정기관명 농림축산식품부
사업명

사업명
가축질병대응기술고도화사

업

내역사업명
(해당 시 작성)

국내외 신변종 바이러스 
협력체계 구축

전문기관명
(해당 시 작성)

공고번호 2022-99

총괄연구개발 식별번

호 
(해당 시 작성)

연구개발과제번호 122061-2
기

술

분

류

국가과학기술

표준분류
LB0710 동물질병예방

40
%

LA0701 수의 전염병
30
%

LB0704 수의미생물/기생생
물
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%

농림식품과학기술분

류
RB0201 동물질병관리

40
%

RB0203 수의공중보건
30
%

RB0104 수의미생물/기생생
물

30
%

총괄연구개발명
(해당 시 작성)

국문
영문

연구개발과제명

국문
신종 소 인플루엔자 D 바이러스를 포함한 소 호흡기 질병의 국내/인

도 예찰 및 유전자 특성 조사

영문
Epidemiological study and molecular characterization of 

pathogens causing bovine respiratory disease complex including 
newly emerging Influenza D virus

주관연구개발기관

기관명 한국축산데이터 주식회사 사업자등록번호 872-88-00873

주소
(34138) 대전광역시 유성

구 대학로 157, 201호(궁

동)
법인등록번호 164711-0072344
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연구개발기간
전체 2022. 04. 08 – 2023 .12. 31(1년 9개월)
1단계 2022. 04. 08 – 2023 .12. 31(1년 9개월)

연구개발비

(단위: 천원)

정부지원

연구개발비

기관부담

연구개발비
그 외 기관 등의 지원금

합계
연구개발비 

외 

지원금
지방자치단체 기타(   )

현금 현금 현물 현금 현물 현금 현물 현금 현물 합계

총계 600,000 8,580 141,520 608,580 141,520 750,100

1단계
1년차 257,142 0 64,300 257,142 64,300 321,442

n년차 342,858 8,580 77,220 351,438 77,220 428,658

공동연구개발기관 등
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기관명 책임자 직위 휴대전화 전자우편
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사업명 가축질병대응기술고도화사업
총괄연구개발 식별번호 

(해당 시 작성)

내역사업명

(해당 시 작성)

국내외 신변종 바이러스 협력체계 
구축

연구개발과제번호 122061-2

기

술

분

류

국가과학기술

표준분류
LB0710 동물질병예방

40

%
A0701 수의 전염병

30

%
LB0704 수의미생물/기생

생물 30%

농림식품

과학기술분류
RB0201 동물질병관리

40

%
RB0203 수의공중보건

30

%
RB0104 수의미생물/기생

생물 30%

총괄연구개발명

(해당 시 작성)

연구개발과제명
신종 소 인플루엔자 D 바이러스를 포함한 소 호흡기 질병의 국내/인도 예찰 및 유전자 

특성 조사

전체 연구개발기간 2022.04.01. - 2023.12.31

총 연구개발비

  총 778,600 천원 

 (정부지원연구개발비:600,000천원,  기관부담연구개발비 :178,600천원, 

 지방자치단체지원연구개발비:   천원,  그 외 지원연구개발비:   천원)

연구개발단계
기초[  ] 응용[  ] 개발[ v ] 

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

n 소에서 Influenza D virus 역학조사 및 유전자 분석

§ 인도/한국에서의 소 Influenza D virus 발병 조사

§ 소의 nasal swab 및 혈액에서의 Influenza D virus의 분자

진단법 확립

§ 바이러스의 유전체학적 분석 및 계통발생학적 분석 비교

n 소 호흡기 발병 바이러스 역학조사 및 유전자 분석

§ 인도/한국에서의 소 호흡기 질병 원인체 발병 조사(BRSV, 

PI-3, IBR, BVDV 등)

§ 소의 nasal swab 및 혈액에서의 호흡기 원인체 Multiplex 

real-time PCR 분자진단법 확립

§ 국내 호흡기 관련 바이러스 분리 및 동정

§ 유전체학적 분석 및 계통발생학적 분석 비교

전체 내용

n 소 샘플링을 위한 인도/한국의 농장 섭외

§ 총합 10~12개 정도의 농장 섭외

§ 인도의 버팔로/젖소, 한국의 한우/젖소를 고려하여 농장 섭

외

§ 인도의 경우, Rajasthan주, Uttar pradesh주를 포함하여 농

가 선정 완료 및 추가 선정 예정

§ 한국의 경우, 지역과 축종을 고려하여 농가 선정 예정

§ 인도 샘플링의 경우, 현지 연구기관 및 수의사의 도움을 받

아 수행 예정

§ 소 농장의 나라별/축종별/연령별/지역별/사육규모/환경온도 

등 기록

§ 한국과 인도 포함하여 도합 500마리 이상의 시험우 확보 및 

정기적인 샘플링 

n Nasal Swab 및 병원체 검사

§ 소의 비강스왑 혹은 비강추출물 채취 및 호흡기 관련 이상



증상 기록(BCS, 체온, 지속적인 기침, 콧물, 활력저하, 식

욕감소, 눈꼽 등)

§ 정상/비정상 소의 긴 double-guarded culture swab봉을 이

용하여 Nasal swab을 진행

§ Swab sample의 Sample stabilizer에 보관 및 실험실로 이동

n 송아지 호흡기 병원체 역학조사

§ 실험 샘플의 핵산 추출(한국/인도) 후, 한국축산데이터(주) 

실험실로 송부

§ Pubmed 및 Genbank를 이용하여 유전자 서열 검색 및 

primer-probe design을 통한 각각의 병원체(BVDV, BRSV, 

PI-3, IBR, Influenza D virus 등)에 대한 PCR 및 

real-time PCR 실험법 셋팅

§ 다양한 소 호흡기 병원체를 한번에 조사할 수 있는 

multiplex real-time PCR법 셋팅

§ 한국 축산데이터에서 핵산 및 real-time PCR을 이용한 소 

호흡기 질병 원인체 발병 조사(BVDV, BRSV, PI-3, IBR, 

Influenza D virus 등)

§ (한국) Swab 샘플의 세포배양 & 바이러스 배양 시스템을 이

용한 바이러스 분리 및 동정

§ 바이러스 분리 동정을 통한 whole-genome sequencing 진행

n 유전자 분석 및 차세대 염기서열분석(Next Generation 

Sequncing, NGS) 빅데이터를 통한 병원체군 조사

§ 주요 바이러스들의 대표서열 (reference sequence) 들을 포

함한 이미 알려진 서열 (sequence) 정보를 public database

로부터 다운로드

§ Next generationg sequencing (NGS) 장비를 이용하여 raw 

read data 및 새로운 바이러스의 서열 확보구축된 데이터베

이스의 서열들과 새로운 서열들을 이용한 상동성 분석

(pairwise sequence comparison)과 계통 분석 

(phylogenetic analysis)을 통해 새로운 바이러스와 기존의 

바이러스들과의 identity 확인, origin 유추 및 어떤 속 

(genus) 또는 목 (family)에 속하는지 확인

§ 기존에 알려진 서열 정보 및 포지션 정보를 바탕으로 open 

reading frame (ORF), motif 등을 찾아 새로운 바이러스 서

열 annotation

§ 데이터베이스 내에서, 새롭게 얻어진 바이러스 서열과 가장 

유사한 (가장 높은 identity를 갖는) 대표 서열 (reference 

sequence) 선택

§ 선택된 대표 서열을 기준으로 raw read들을 mapping 하여 

변이 (variant)들이 존재하는지 확인

§ Annotation 결과를 바탕으로, 발견된 variant들의 위치 및 

기존 바이러스들과의 차이 확인

§ 새롭게 구축한 데이터베이스를 기반으로, 신종 바이러스 서

열이 상동성 분석, 계통 분석, 변이분석 과정을 통해 다양

한 변이들을 빠르게 찾을 수 있는 파이프라인 구축

§ 나라별/축종별/연령별/지역별에 따라 유전자 서열 분석 진

행

§ 계통발생학적 분석을 통한 나라별/축종별/연령별/지역별 유

전자 서열 비교

§ Raw data를 이용하여 군집분석 통해 병원체 군체 비율 상관

성 조사



1단계

(해당 시 작성)

목표

내용

n단계

(해당 시 작성)

목표

내용

연구개발성과 

§ 소 호흡기 병원체 조사를 위한 인도 현지 네트워크 구축 

§ 소 소화기 병원체 조사를 위한 추가 인도 네트워크 구축 

§ 소 호흡기 병원체 진단용 multiplex real time PCR 진단법 수립

§ 한국 인도 소 호흡기 병원체 역학조사 및 유전자 분석 

§ 한국 소 설사 병원체 역학조사 

§ NGS를 이용한 국내 소 호흡기 및 소 설사 관련 neglected 바이러스 검출  

§ 국내 미보고 소 호흡기 바이러스 2종에 대한 현황 연구 수행 (BRAV 및 BRBV)

§ 국내 미보고 소 설사 바이러스 2종에 대한 현황 연구 수행 (CsPV1 및 BooV) 

§ 논문 1편, 특허출원 2건, 학술대회 발표 4건 

§ 기술 실시 1건

연구개발성과 

활용계획 및

기대 효과

1) 연구개발성과의 활용방안

n 인도와의 국제협력을 통한 감염병 예찰 시스템 확립

Ÿ 인도와의 지속적인 교류를 통해 추후 추가적인 소 관련 질병 연구의 예찰

자료 확보에 활용

Ÿ 가출질병 조기대응을 위한 인도·한국 연구샘플을 이용한 국제 수준의 진

단법 확립에 활용  

n 원헬스 질병 예방    

Ÿ 인도 소에서 C. parvum과 같은 인수공통 질환 원인체의 바이러스가 소 설

사의 원인체로 검출될 경우 소 산업과 관련된 사람들에게 노출 가능성이 

있으므로 공중보건학 및 원헬스적 관점에서 주요한 발견이 될 것임

2) 연구개발성과의 기대효과 

n 국내에 보유 중인 신기술·신사업 수출 기대 가능성

Ÿ 인도의 경우, 전세계적으로 가장 많은 수의 소 사육두수를 가지고 있기 

때문에 본 사업을 통해 소 관련 사업 수출에 있어 충분한 기반을 될 것으

로 판단됨

Ÿ 현재 본 사에서는 인도와의 사업을 통해 본사 보유중인 ICT 기술 및 기타 

소 관리에 대한 전반적인 노하우· 신기술 수출을 준비중에 있으며, 본 

사업을 통해 추가적인 국내 다른 기관의 기술도 전파 가능할 것으로 기대

n 국내 소 질병 연구에 대한 기반 마련 가능성 제공

Ÿ 국내에서는 소 질병연구가 다른 가축 축종들에 비해 상대적으로 빈약하게 

연구되고 있음

Ÿ 국내 소 연구질병은 주로 가시적으로 피해가 나타나는 송아지 설사증이나 

구제역 등의 국가적 질병에 대해서만 연구가 진행되고 있지만, 실제 농가

에 비가시적으로 피해를 주고 있는 호흡기질병이나 번식질병 등에 대해서

는 관심이 소홀한게 현실임

Ÿ 본 연구를 통해 다시 소 질병에 대한 관심이 증가될 것으로 기대됨

n 기타 축종 관리 시스템 구축 기반 마련

Ÿ 주력 가축(소)에서 관리 시스템을 도입함으로써 경제적 효과를 확인하게 

되면 비주류 가축(닭, 오리 등)에 대한 관리 시스템의 수요도 증가할 것

으로 판단됨

Ÿ 일부 가축의 전염병에 대한 관리 뿐 아니라 전체 산업동물에 대한 관리가 

유지된다면 농가의 소득에 영향을 미치는 요인 중에서 전염병 관리에 드
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1. 연구개발과제의 개요

 가. 연구배경

  1) 소의 호흡기 질병은 밀집사육, 다두 집단 사육에 따른 스트레스와 환절기의 낮과 밤의 

큰 일교차와 이런 일교차를 막기 위해 외부공기의 유입차단으로 밀폐된 우사내에 암모

니아가스와 탄산가스, 먼지 등에 의한 호흡기계점막의 손상으로 기본 면역체계가 약화

되어 항병력이 떨어지게 되고, 또 여기에 세균 또는 바이러스가 복합감염되어 호흡기 

질병이 발생하게 됨. 국내 및 해외에서의 발생율은 약 20%, 치사율은 약 2~3% 정도

로 보고되고 있음.

  2) 소의 호흡기 질병 발생은 생산성 저하, 폐사, 치료비용, 도축 당시의 일부 농 부위 제

거 등의 결과로 경제적 피해를 일으키게 됨. 질병 발생에 따른 피해금액은 기존 연구

에 의하면 마리당 폐사의 경우 폐사당 AUD$ 1,647.53 (약 150만원), 3번 이상의 치료

를 받은 소의 경우, 도축에서 AUD$ 384.97 (약 34만원), 임상증상이 있었던 소에서 

AUD$ 213.90 (약 19만원), 준임상형 호흡기 질병의 경우, AUD$ 67.10(약 6만원)의 손

해가 발생하였음 (Claudia 등, 2020). 

 

  3) 호흡기질병을 일으키는 원인체는 주로 바이러스이며, 소 바이러스성 설사병 바이러스

(BVDV), 소 전염성비기관염(infectious bbovine rhinotracheitis, IBR), 소 파라인플

루엔자증(bovine parainfluenza virus type 3, PI-3), 소 합포체성 폐렴(Bovine 

respiratory syncytial virus, BRSV) 등이 알려져 있음(Grissett 등, 2015).

  4) 특히 2011년도에 미국에서 처음으로 보고된 Influenza D virus의 경우, 소를 natural 

host로 하기 때문에 소에서 증폭되어 돼지, 닭, 염소를 포함한 가축뿐만 아니라 사람

까지 전파가 가능한 것으로 알려져 있음(Liu 등, 2020, 그림 1). 현재까지 미국, 프랑

스, 이탈리아, 아일랜드, 중국과 일본에서 사육되고 있는 소와 돼지에서 총 65개의 

HEF 유전자 검출 및 특성이 보고되었으며, 유라시아 대륙에 만연해 있을 것으로 추측

됨.

그림 1. Influenza D virus의 숙주범위 및 생리(Liu 등, 2020). 소를 자연숙주로 하여 

다른 동물로 증폭되며, 지금까지 사람, 양, 염소, 닭, 돼지에는 항원이 검출

되었고, 낙타, 말에서는 항체가 검출되었음.

  5) 전세계적으로 2021년도 소 사육두수는 약 10억 마리이며, 인도에서 사육중인 사육두수



는 305.5백만마리, 전 세계 사육두수의 30.52%를 차지하고 있음(그림 2). 즉, 전 세계

적으로 소가 인도에서 가장 많이 사육되고 있으며, 그 뒤로 브라질과 중국, 미국 순으

로 이루어져 있기 때문에 소 질병 조사에 있어서 인도를 포함하는 것은 공중보건학적

으로 매우 중요한 의미를 가지고 있음.

그림 2. 2021년도 나라별 소 사육두수. 전 세계 중 인도가 가장 많은 수의 소 사육두수를 

차지하고 있으며, 그 뒤로 브라질과 중국이 뒤따르고 있음.

  7) 현재까지의 국내 연구동향을 살펴보면 송아지 시기에 폐사까지 나타나는 소화기 질병

에 대해서는 주로 송아지의 소화기 질병의 원인체의 특성에 대한 연구는 진행되고 있

는 반면, 소화기에 비해 증상이 약한 호흡기 원인체에 대해서는 연구가 거의 보고되고 

있지 않음. 또한 소를 자연숙주로 해서 증폭하는 신종 바이러스인 Influenza D virus

에 대해서는 현재까지 보고된 바 없음. 인도 역시, 소의 질병들인 구제역(Foot and 

Mouth Disease, FMD), 소의 럼피스킨병(Lumpy skin disease) 등에 대해서는 보고되고 

있지만 상대적으로 호흡기나 소화기 질병에 대한 연구결과 보고는 많이 미흡함. 인도 

역시 신종 바이러스인 Influenza D virus에 대해서는 현재까지 보고된 바 없음.

  8) 따라서 본 연구에서는 인도와 한국 소에서 소 산업의 심한 경제적 피해를 일으키고 있

는 호흡기 질병에 대한 조사를 진행하고자 함. 특히 특히, 신종 바이러스인 Influenza 

D virus를 포함한 BVDV, IBR, PI-3 등 호흡기 병원체의 진단법을 확립하고 유전적인 

특성을 분석하여 국내와 인도 뿐만 아니라 전세계적인 소의 건강과 복지에 기여하고자 

함.

 나. 국내·외 연구현황

  1) 국내 소에서 호흡기 질병을 일으킨다고 알려져 있는 일부 병원체들의 특성 조사는 진

행되고 있지만, 호흡기 임상증상과 연관된 원인체 조사는 거의 보고되고 있지 않음. 



  2) 호흡기를 일으키는 것으로 알려져 있는 BRSV의 경우, 1988년 박 등에 의해 항원의 감

염 여부등의 보고되었고, 그후 2000년도에 이 등에 의해 전남지역에서 혈청학적인 역

학조사가 진행되었음. 그 후, 2019년도에 국내 5개 지역에서 조사를 진행하였으나, 보

고되지 않았음. 

  3) 그 외 PI-3나 IBR 역시 국내에서는 거의 보고되지 않음. 1988년도 김 등, 2014년 최 

등에 의해서 IBR의 역학조사 결과가 보고되었고, PI-3 역시 2013년도 엄 등에 의해 보

고된 것 말고는 연구보고가 거의 진행되지 않음. 

  4) BVDV의 경우, 호흡기가 아닌 주로 소화기와 연관되서 보고되고 있음. 다른 소 호흡기 

유발 바이러스에 비해 BVDV-1, BVDV-2 등의 국내 역학 조사보고가 지속적으로 진행되

고 있음(성 등, 2013; 양 등 2007; 한 등, 2018). 뿐만 아니라 BVDV의 바이러스의 복

제특징 등 바이러스 자체에 대한 연구도 일부 진행되고 있음(차 등, 2013).

  5) 인도의 경우, 국내보단 조금 더 활발하게 소 호흡기 질병 원인체에 대한 연구가 진행

되고 있음. BRSV, PI-3의 분자생물학적 특성 조사(Kamdi 등, 2020), BVDV 및 

HoBi-like pestivirus의 특성조사 (Hoppe 등, 2019), 소와 양에서의 BVDV 특성 조사

(Mishra 등 2012; Mishra 등 2014) 등 원인체에 대한 연구가 보고되고 있음. 뿐만 아

니라 산화 스트레스와 혈청 미네랄, 호흡기질병과의 상관관계 조사(Joshi 등, 2018), 

호흡기질병을 일으키는 원인체에 대한 항생물질 연구(Rajamanickam 등 2019) 등 질병

의 치료나 질병의 증상과 관련된 연구도 보고되고 있음.

   6) 소의 호흡기 질병에 대해서는 전 세계적으로 연구가 과거부터 지속적으로 활발히 진

행되고 있음. 원인체 특성 뿐만 아니라 유전적인 요인(Ellis, 2001), 통제방법

(Edwards, 2010), 방어와 선천면역(Ackermann 등, 2010), 임상학적 진단법

(Buczinski 등, 2020) 등 국내와는 소화기보다 호흡기 질병에 좀 더 많은 연구가 투

자되고 있음.

   7) Influneza D virus의 경우, 2011년도에 미국 오클라호마에서 돼지로부터 처음 보고되

었지만, 추후 결과에서 돼지보다 소에 더 만연해있으며 소가 자연숙주로써 역할을 하

게 된다고 보고됨(Hause 등, 2013; Hause 등, 2014). 그 후 다양한 숙주(말, 돼지, 

닭, 염소, 사람 등)에서 보고되었으며, 크게 2개의 

lineage[D/swine/Oklahoma/1334/2011 (D/OK) and D/bovine/Oklahoma/660/2013 

(D/660)]로 나누어져있었지만, 최근에 일본에서 2개의 새로운 genetic lineage가 보

고됨(Collin 등, 2015; Murakami 등, 2020, 그림 3).



그림 3. Influenza D virus의 Hemagglutinin-esterase (HEF) 분절을 이용한 계통분석 트리 

결과(Liu 등, 2020). Maximum-likelihood 방법을 이용하였으며, Genbank에 등록된 

65개의 Full HEF 뉴클레오타이드 서열을 분석하였음.

   7) 문헌조사 결과로 볼 때, Influenza D virus가 인접한 국가들에서도 보고되고 있는 

바, 인도와 한국에서도 Influenza D virus가 발견될 가능성이 매우 높음. 역학 조사 

및 유전자 분석을 통해 추후 예방전략 및 백신개발을 위한 기초단계로써 본 연구가 

꼭 필요하다고 생각됨.

 다. 연구개발과제의 목표 및 내용 

  1) 연구개발과제의 최종 목표

n 소에서 Influenza D virus 역학조사 및 유전자 분석

§ 인도/한국에서의 소 Influenza D virus 발병 조사

§ 소의 nasal swab 및 혈액에서의 Influenza D virus의 분자진단법 확립

§ 바이러스의 유전체학적 분석 및 계통발생학적 분석 비교

n 소 호흡기 발병 바이러스 역학조사 및 유전자 분석

§ 인도/한국에서의 소 호흡기 질병 원인체 발병 조사(BRSV, PI-3, IBR, BVDV 등)

§ 소의 nasal swab 및 혈액에서의 호흡기 원인체 Multiplex real-time PCR 분자진단

법 확립

§ 국내 호흡기 관련 바이러스 분리 및 동정

§ 유전체학적 분석 및 계통발생학적 분석 비교

 2) 연구개발과제의 내용



n 소 샘플링을 위한 인도/한국의 농장 섭외

§ 총합 10~12개 정도의 농장 섭외

§ 인도의 버팔로/젖소, 한국의 한우/젖소를 고려하여 농장 섭외

§ 한국의 경우, 지역과 축종을 고려하여 농가 선정 예정

§ 인도 샘플링의 경우, Indian Agricultural Research Institute (ICAR) 소속 수의

사들의 농장 섭외 진행

§ 한국과 인도 포함하여 도합 500마리 이상의 시험우 확보 및 정기적인 샘플링 

n Nasal Swab 및 병원체 검사

§ 소 농장의 나라별/축종별/연령별/지역별/사육규모/환경온도 등 기록

§ 소의 비강스왑 혹은 비강추출물 채취 및 호흡기 관련 이상증상 기록(BCS, 체온, 

지속적인 기침, 콧물, 활력저하, 식욕감소, 눈꼽 등)

§ 정상/비정상 소의 긴 double-guarded culture swab봉을 이용하여 Nasal swab을 진

행(그림 4)

§ 인도 샘플링의 경우 ICAR에서 Nasal swab 진행 및 보관

§ Swab sample의 Sample stabilizer에 보관 및 실험실로 이동

그림 4. 27 cm Double guarded nasal swab (대동물용 swab, Pacific VET)

n 송아지 호흡기 병원체 역학조사

§ 인도 샘플의 경우, ICAR에서 nasal swab sample로부터 핵산 추출을 진행하여 한국

축산데이터(주) 실험실로 송부

§ 한국 샘플의 경우, Nasal swab sample 한국축산데이터(주) 실험실에 보관 후, 핵

산 추출

§ Pubmed 및 Genbank를 이용하여 유전자 서열 검색 및 primer-probe design을 통한 

각각의 병원체(BVDV, BRSV, PI-3, IBR, Influenza D virus 등)에 대한 PCR 및 

real-time PCR 실험법 셋팅

§ 다양한 소 호흡기 병원체를 한번에 조사할 수 있는 multiplex real-time PCR법 셋

팅

§ 한국 축산데이터에서 핵산 및 real-time PCR을 이용한 소 호흡기 질병 원인체 발

병 조사(BVDV, BRSV, PI-3, IBR, Influenza D virus 등)

§ (한국) Swab 샘플의 세포배양 & 바이러스 배양 시스템을 이용한 바이러스 분리 및 

동정

§ 바이러스 분리 동정을 통한 whole-genome sequencing 진행

n 유전자 분석 및 차세대 염기서열분석(Next Generation Sequncing, NGS) 빅데이터를 

통한 병원체군 조사

§ 주요 바이러스들의 대표서열(reference sequence) 들을 포함한 이미 알려진 서열 

(sequence) 정보를 public database로부터 다운로드

§ Next generationg sequencing (NGS) 장비를 이용하여 raw read data 및 새로운 

바이러스의 서열 확보구축된 데이터베이스의 서열들과 새로운 서열들을 이용한 상

동성 분석(pairwise sequence comparison)과 계통 분석(phylogenetic analysis)을 



통해 새로운 바이러스와 기존의 바이러스들과의 identity 확인, origin 유추 및 어

떤 속 (genus) 또는 목 (family)에 속하는지 확인

§ 기존에 알려진 서열 정보 및 포지션 정보를 바탕으로 open reading frame(ORF), 

motif 등을 찾아 새로운 바이러스 서열 annotation

§ 데이터베이스 내에서, 새롭게 얻어진 바이러스 서열과 가장 유사한 대표 서열

(reference sequence) 선택

§ 선택된 대표 서열을 기준으로 raw read들을 mapping 하여 변이(variant)들이 존재

하는지 확인

§ Annotation 결과를 바탕으로, 발견된 variant들의 위치 및 기존 바이러스들과의 차

이 확인

§ 새롭게 구축한 데이터베이스를 기반으로, 신종 바이러스 서열이 상동성 분석, 계

통 분석, 변이분석 과정을 통해 다양한 변이들을 빠르게 찾을 수 있는 파이프라인 

구축

§ 나라별/축종별/연령별/지역별에 따라 유전자 서열 분석 진행

§ 계통발생학적 분석을 통한 나라별/축종별/연령별/지역별 유전자 서열 비교

§ Raw data를 이용하여 군집분석 통해 병원체 군체 비율 상관성 조사
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2. 연구개발과제의 수행 과정 및 수행 내용

가. 연구 내용 

n 한국 소 농장 nasal swab 샘플링

§ 강원도를 제외한 전국 33개의 소 농장에서 샘플링 진행하였으며, 총 1,114개의 

nasal swab 샘플을 확보하였음 (표 1).

표 1. 한국 nasal swab 샘플링 소 농장 정보 

농장 축종 위치 샘플 수 
경기1 한우 안성 9
경기2 한우 안성 22
경기3 한우 안성 87
경기4 한우 포천 47
경기5 한우 포천 44
경기6 한우 포천 8
경기7 한우 양평 102
경기8 한우 여주  20
충북1 한우 청주 16
충북2 한우 청주 7
충남2 한우 예산 17
충남4 젖소/한우 공주 101
충남5 한우 청양 44
충남6 한우 청양 34
충남7 한우 청양 14
충남8 젖소 당진 119
충남9 한우 서산 36
충남10 한우 홍성 27
전북1 한우 부안 71
전북2 젖소/한우 부안 9
전북3 젖소 한우 남원 86
전북4 한우 정읍 5
전북5 한우 김제 8
전남1 한우 장흥 8
전남2 한우 장흥 5
전남3 한우 영암 7
전남4 한우 영암 9
전남5 한우 고흥 6
경북1 한우 봉화 17
경북3 한우 구미 47
경남1 젖소 산청 62
경남2 한우 창녕 13
경남3 한우 합천 7

합계 1,114

§ Nasal swab 이외에도 충북 제천 소재 도축장에서 총 151개의 폐 조직을 확보하였

을 뿐만 아니라, 충남/충북소재 2개농장에서 총 392개 전혈 (충남: 379개, 충북: 

13개)을 확보, 혈청을 분리한 후 연구를 수행하였음.



n 인도 소 농장 nasal swab 샘플링

§ 인도 현지 대학 (Acharya Narendra Deva University of Agriculture & 

Technology, ANDUAT) 현지 농가를 대상으로 축산/수의관련 서비스를 제공하는 업

체인 Delta livestock solution 사와 한국축산데이터 인도법인을 통해 현지 네크

워크를 구축하였음. 

§ 구축된 네트워크를 이용하여 20개 인도 소 농장으로 대상으로 총 1,000개의 nasal 

swab 샘플을 확보하였음.

§ Nasal swab 샘플은 현지 ANDUAT 및 Delta livestock solution사에서 유전자를 추

출한 후 –80도에 보관한 후, 한국축산데이터 연구소로 호흡기 질병 병원체 검사를 

위하여 운반되었음. 

§ 이 후, 한국축산데이터에서 호흡기 질병 병원체 검사를 수행하였음

 

               

그림 5 Nasal swab 샘플링 교육 

 

표 2. 인도 nasal swab 샘플링 소 농장 정보 

        

농장 축종 위치 샘플 수
1 Buffalo/Holstein Haryana 50
2 Holstein Haryana 50
3 Holstein Haryana 50
4 Holstein Punjab 50
5 Holstein Punjab 50
6 Holstein Haryana 50
7 Holstein Haryana 50
8 Holstein Haryana 50
9 Holstein Haryana 50
10 Holstein Punjab 50
11 Buffalo Punjab 50

12
Buffalo, Gir, 

Holstein
Pubjab 50

13 Buffalo Pubjab 50
14 Buffalo Pubjab 50

15 Buffalo, Holstein Pubjab 50

16 Buffalo Haryana 50
17 Buffalo Haryana 50
18 Buffalo Haryana 50
19 Buffalo Haryana 50
20 Sahiwawl Haryana 50

합계 1,000



n 소 호흡기 바이러스들의 Multiplex real-time PCR 진단법 개발 

§ Bovine viral diarrhea virus (BVDV) type 1, 2, infectious bovine 

rhinotracheitis (IBR), bovine parainfluenza type 3 (PI-3), bovine 

respiratory syncytial virus (BRSV), Influenza D virus (IDV)에 대한 구조에 대

해 조사하였음 (표 3).

§ 그 후, 바이러스의 진단과 관련된 타겟 유전자를 선정하고 그와 관련된 유전자 서

열을 조사하였음.

표 3. 바이러스 및 타겟 정보 

   

No. Species Target Gene Gene ID RNA type Sequence

1
Bovine viral 

diarrhea 
virus (BVDV)

BVDV1_5'-UT
R 1489735 ss RNA virus >NC_001461.1

BVDV2_5'-UT
R 37627257 ss RNA virus >NC_039237.1:1

2
Bovine 

Parainfluenza
-3 (PI-3)

M gene 1489786 ss RNA virus >NC_002161.1:3
735-4790

3
Bovine 

orthopneumo
virus (BRSV)

N gene 1489809 ss RNA virus >NC_001989.1:1
129-2330

4
Bovine 

Herpes virus 
type 1 

(BHV=IBR)

gB gene 
(UL27) 72301796 ds DNA virus >NC_063268.1:5

5564-58401

5 Influenza D 
virus (IDV) PB1 gene 　 ss RNA virus >JQ922306.1 

§ 소 호흡기 바이러스(BVDV1, 2; IBR; PI-3; BRSV; IDV)의 Primer 및 Probe 선정하

였음(표 4). 기존에 보고된 문헌들을 조사한 뒤, 국내에서 작용하지 않는 부위는 

자체적으로 서열을 제작하여 최종 실험 조건들에 맞게 선정하였음.

표 4. 소 호흡기 병원체 검출을 위한 primer 및 probe 정보
Target 
Gene Virus Primer 

name
Aplicon 

Size Sequence Modif 
(5')

Modif 
(3')

Referen
ce

BVDV_
5'-UTR BVDV

BVDV_F 168 
(BVDV 

1); 
165 

(BVDV 
2)

CTCGAGATGCCATGTGGAC 　 　

1
BVDV_R CTCCATGTGCCATGTACAGC

A 　 　

BVDV1_P CAGCCTGATAGGGTGCTGCA
GAGGC FAM BHQ-1

BVDV2_P CACAGCCTGATAGGGTGTAG
CAGAGACCTG HEX BHQ-1

BRSV_
N gene BRSV

BRSV_real_F
3

122

CACTTTCAACAAGGATCAAC  　 　 자체제작

BRSV_real_P
1 TAGTACAGGTGACAACATTG  ROX BHQ-2 2

BRSV_real_
R3 GCATACCACACAACTTATTG  　 　 자체제작

PI3_M 
gene PI3

PI3_F4

113

TGCTCCTCAATGTCTTCCAC
T

　 　

자체제작PI3_P4 TGAACTGCACAGCAATTGGA
TCA Cy5.5 BHQ-1

PI3_R4 ACAATGCCATGGACTTAGGG
A 　 　

BHV_gB 
gene BHV

BHV_real_F2

97

TGTGGACCTAAACCTCACGG
T 　 　

3BHV_real_P2 AGGACCGCGAGTTCTTGCCG
C Cy5 BHQ-2

BHV_real_R
2

GTAGTCGAGCAGACCCGTGT
C 　 　

IDV IDV

IDV-B_Haus
e_F

136

GCT GTT TGC AAG TTG 
ATG GG 　 　

4IDV-B_Haus
e_P

TTCAGGCAAGCACCCGTAGG
ATT FAM BHQ-1

IDV-B_Haus
e_R

TGAAAGCAGGTAACTCCAAG
G 　 　



§ 그 후, multiplex real-time PCR을 진행하기 위해 조합을 선정하고, multiplex와 

simplex real-time PCR의 결과를 비교하여 multiplex real-time PCR의 효율을 확

인하였음. 

§ Multiplex real-time PCR의 효율을 위해 병원체 3개씩 하여 총 2개의 set를 선정

하였으며, Set 1은 BVDV1, BVDV2, BRSV를 검출하게 하였으며(표 5), Set 2에서는 

PI-3, IBR, PI-3를 검출할 수 있게 결정하였음 (표 6).

§ Set의 비교를 위해 각 타겟 유전자 시퀀스의 plasmid를 제작하여 준비한 뒤, 농도

별로 실험하여 R2값을 비교하였음. 그 결과, multiplex real time PCR의 R2값은 

0.978 - 0.997로 singleplex real-time PCR은 0.983 - 0.994로 확인되었음. 

§ 타겟 호흡기 병원체를 검출하는데 multiplex real-time PCR이 적합한 것으로 판단

있는 것으로 판단하였음 (표 5, 6). 

표 5. BVDV 1/2 및 BRSV에 대한 Multiplex 및 simplex real-time PCR 비교 결과 

Contents
Multiplex real-time PCR Set 1

(BVDV1, 2, BRSV)
Simplex real-time PCR

(BVDV1, 2, BRSV)

Amplication 
figure

Standard 
Curve

Correlation R2= 0.997 R2= 0.994
Explanation BVDV 1 multiplex BVDV 1 simplex

Amplication 
figure



표 6. IDV, IBR 및 PI-3에 대한 Multiplex 및 simplex real-time PCR 비교 결과 

Standard 
Curve

Correlation R2= 0.988 R2= 0.991
Explanation BVDV 2 multiplex BVDV 2 simplex

Amplication 
figure

Standard 
Curve

Correlation R2= 0.988 R2= 0.991
Explanation BRSV multiplex BRSV simplex

Contents
Multiplex real-time PCR Set 2

(IDV, BHV[IBR], PI-3)
Simplex real-time PCR
(IDV, BHV[IBR], PI-3)

Amplication 
figure

Standard 
Curve

Correlation R2= 0.988 R2= 0.984
Explanation IDV multiplex IDV simplex



§ 본 연구결과는 2022년 대한 수의학회에 발표되었음   

그림 30 2022년 대한수의학회 발표 초록 

Amplication 
figure

Standard 
Curve

Correlation R2= 0.978 R2= 0.983
Explanation BHV multiplex BHV simplex

Amplication 
figure

Standard 
Curve

Correlation R2= 0.989 R2= 0.985
Explanation PI-3 multiplex PI-3 simplex



n 송아지 호흡기 질환 병원체 검사 및 유전적 특성 규명 

§ 확보된 총 한국 소 샘플 1,657개 및 인도 소 nasal swab 샘플 1,000개를 대상으로 

본 연구에서 수립한 multiplex real-time PCR 진단법을 이용하여 총 6종 병원체에 

대한 검출을 수행하였음. 그 결과, 한국 샘플에서는 IDV를 제외한 5종의 호흡기 

병원체가 검출되었으며, 병원체 중 BVDV1/2가 양성율은 0.9% 및 1.1%로 타 병원체 

대비 높은 양성율이 관찰되었음 (표 7). 이는 앞으로 BVDV에 대한 지속적인 모니

터링과 백신접종 등 BVDV에 대한 예방에 연구도 지속적으로 수행되어야 할 필요가 

있을 것으로 생각됨.   

§ 인도 nasal swab 샘플에서는 IDV를 비롯한 검사한 모든 6종 병원체가 검출이 되었

음. 병원체 중 BVDV1/2가 4.5%, 1.6%로 한국과 마찬가지로 가장 높은 양성율을 나

타냈으나, 한국과는 달리, BVDV1이 높게 관찰되었음. 또한, 한국 샘플에서 검출되

지 않은 IDV의 경우, 인도 샘플에서는 1.0%의 양성율을 확인하였음 (표 7). 

§ 국내 소 농가 호흡기 병원체 양성율은 인도 대비 낮을 것으로 확인되었음. 이는 

국내 소 농가의 사양관리가 인도 대비 양호하기 때문인 것으로 추정됨. 이는 앞으

로 해외에서 질병 병원체 유입에 지속적으로 대비할 필요가 있다는 것을 의미함. 

표 7. 한국과 인도 소 샘플을 이용한 호흡기 병원체 6종 검사 결과  

국가 샘플
검출 병원체 수(%)

BVDV1 BVDV2 BRSV BHV PI-3 IDV

한국

Nasal 
swab

(N=1,114)

10 
(0.9%)

16
(1.5%)

5
(0.4%)

-
1

(0.1%)
-

폐 조직
(N=151)

2
(1.3%)

1
(0.7%)

1
(0.7%)

-
1

(0.7%)
-

혈청
(N=392)

3
(0.8%)

1
(0.3%)

-
2

(0.5%)
1

(0.3%)
-

종합 
(N=1,657)

15
(0.9%)

19
(1.1%)

5
(0.3%)

2
(0.1%)

3
(0.2%)

-

인도
Nasal 
swab

(N=1,000)

45
(4.5%)

16
(1.6%)

3
(0.3%)

2
(0.2%)

1
(0.1%)

10
(1.0%)

§ 호흡기 6종의 Nasal swab 샘플링 한 농장별 양성율은 BVDV1 및 BVDV2의 경우, 한

국은 33개 농장중 BVDV1은 6개 농장(18%), BVDV2는 11개 농장(33%)에서 양성이 나

온 반면에, 인도는 20개 농장 중, BVDV1은 13개 농장 (65%), BVDV2는 8개 농장 

(40%)에서 양성샘플이 검출되었음.  또한,IDV의 경우, 인도 4개농장 (20%)에서 양

성샘플이 검출되었음 (표 8). 

 표 8. 한국, 인도 호흡기 병원체 6종 농장 현황 (Nasal swab 샘플)

                

병원체 
양성 농장 수 

한국 (총 33개) 인도 (총 20개)
BVDV1 8 (24%) 13  (65%)
BVDV2 11 (33%) 8 (40%)
BRSV 3 (9%) 2 (10%)
BHV - 1 (5%)
PI-3 1 (3%) -
IDV - 4 (20%)



§ 또한, 감염형태를 보았을 때 한국의 경우, 33개의 농장 중, 각각 5개의 농장에서 

BVDV2 단독감염 (15%) 및 BVDV1+BVDV2 복합감염 (15%)이 가장 높은 형태로 확인되

었음. 인도의 경우, 한국과 유사한 형태로 BVDV 단독 감염과 BVDV1+BVDV2 복합감

염 농장이 가장 많은 것으로 관찰되었음 (표 9). 인도의 결과를 보았을 때 도에서 

BVDV1 ,BVDV2 및 IDV에 의한 호흡기 감염이 상당수의 농장에서 발생하는 것을 의

미하며, 향후, 인도로부터 소 호흡기 병원체의 유입에 대하여 주의를 할 필요가 

있음.           
  표 9. 한국, 인도 호흡기 병원체 6종 농장 현황 (Nasal swab 샘플)

   

병원체 양성 농장 수 
한국 (총 33개) 인도 (총 20개)

BVDV1 3 (9%) 4 (20%)
BVDV2 5 (15%) 4 (20%)
BRSV 2 (6%) 1 (3%)
IDV - 1 (3%)

BVDV1+BVDV2 5 (15%) 4 (20%)
BVDV1+BRSV 1 (3%) -
BVDV1+IDV - 2 (10%)
BVDV1+BHV - 1 (3%)
BVDV2+PI-3 1 (3%)

BVDV1+BRSV+IDV - 1 (3%)

§ 또한, 양성이 확인된 샘플들은 유전자 염기서열 분석을 통하여 계통분석을 실시하

였음. 

§ BVDV의 경우, 5 UTR (288bp)를 증폭하여 유전자 염기서열을 분석하였음 (참고문헌 

5). 한국, 인도 양성샘플 77개 중, 29개의 샘플이 분석되었음. BVDV1은 총 9개 

(한국: 7 샘플, 인도: 2 샘플), BDVD2는 총 20개 (한국: 20 샘플)로 확인되었음. 

계통분석 결과, 총 10개의 BVDV1 중, 1개는 BVDV1d이었으며, 나머지 9개는 BVDV1b

로 확인되었음. BVDV2는 모두 BVDV2a로 확인 되었음.  

      

그림 31 Phylogenetic tree of BVDV based on 5 UTR



§ BRSV의 경우, Glycoprotein (G) 유전자를 증폭하여 유전자 염기서열을 분석하였음 

(참고문헌 6)  총 8개의 양성 샘플 중, 4개 한국 샘플에서 BRSV G 유전자가 증폭

이 되었음. 그 결과, 4개 양성 샘플 모두 같은 cluster를 형성한 것으로 확인되었

으며, 기존에 보고된 균주들과는 cluster를 형성하지 않았음. 

그림 32 Phylogenetic tree of BRSV based 
on G protein

§ BHV, PI-3, IDV의 경우, real time RT-PCR에서는 검출이 되었지만. 유전자 염기서

열 분석을 위한 RT-PCR에서는 모두 검출이 되지 않아, 추가적인 분석이 불가능하

였음.  

§ 본 연구에서 목표로 한, 우리나라에 IDV에 대한 현황조사를 수행한 결과, 총 

1,675개 샘플을 이용하여 검출을 수행한 결과, IDV 양성 샘플을 확인할 수 없었

음. 하지만, 최근 국내연구에 의하면, 2022년에 수집된 총 999개의 소 샘플 

(nasal swab: 954개, 폐조직: 45개)를 real time RT-PCR 진단법을 이용하여 진단

을 한 결과, 경기 및 경북 소재 농장에서 수집된 14개의 nasal swab 샘플에서 IDV

가 검출되었음 (양성율 1.4%)(참고문헌 7). 최근 보고와 본 연구결과를 종합하여 

볼 때, IDV는 국내에 존재하고 있으나, 낮은 양성율을 고려할 때, BVDV같은 주요 

소 호흡기 병원체는 아닌 것으로 여겨지나, 국내에서 그동안 알려지지 않았던 병

원체인 관계로 추가적인 monitoring이 필요할 것으로 여겨짐.    

§ 본 연구를 통해 한국 및 인도의 소 호흡기 병원체 6종의 발생률에 대한 현황 및 

주요 병원체의 유전적 특징을 을 확인할 수 있었으며, 해외 병원체의 유입 감시에 

대한 필요성을 확인하였음. 

n 송아지 호흡기 질환 병원체 (BVDV) 분리 및 유전적 특성 규명 

§ BVDV는 Flaviviridae Pestivirus속으로 소에서 호흡기, 소화기, 생식기, 면역계에 

모두 증상을 나타낼 수 있는 질병으로 알려져 있음.

§ BVDV는 현재까지 BVDV-1, BVDV-2, BVDV-3 (Hobi-like)로 총 3가지 type으로 보고

되고 있으며, 각 type에서 subtype의 형태로 보고되고 있음. 현재 BVDV-1은 1a부



터 1q까지 보고되었고, BVDV-2는 2a부터 2d까지 보고되었음. BVDV-3의 경우 

BVDV-1과 BVDV-2와는 달리 아직까지 subtype은 많이 연구되지 않았음. 

§ 국내의 경우, BVDV는 주로 송아지 설사증과 관련되어 많이 보고되었으며, 주로 

BVDV-1b type과 BVDV-2a type이 보고되고 있으며, 그 외 BVDV-1a, BVDV-1c, 

BVDV-1d, BVDV-1f, BVDV-1o 등이 보고되었음 (참고문헌 8).

§ BVDV의 경우, 소화기 뿐만 아니라 호흡기에서 주요 원인으로 작용할 수 있지만, 

아직까진 국내에서는 연구가 부족하여 호흡기 원인체에 대한 중요성에 대한 인식

이 많이 없음. 따라서 본 연구에서는 BVDV를 호흡기에서 조사하였고, 그 과정 중

에서 바이러스를 분리하여 호흡기 바이러스의 특성을 분석하였음.

§ BVDV 양성 nasal swab, serum, 폐 조직 샘플을 이용하여 Madin-Darby bovine 

kidney 세포 (MDBK)에 접종하여 cytopathogenic effect (CPE)가 관찰되는 샘플을 

회수하여 PCR을 수행하였으며, 총 4회 실시하여 BVDV를 분리하였음. 이 후, CPE 

양성샘플은 –80도에 보관하여 유전적 특성규명에 이용하였음.   

§ BVDV 유전적 특성은 5 UTR, E2, Npro 유전자를 증폭하여, 유전자 염기서열 분석을 

실시하여 분석하였음. 

§ 그 결과, 총 31개의 BVDV 양성 샘플을 이용하여 분리를 시도한 결과, 총 5개의 샘

플에서 CPE를 확인하였고, PCR 및 염기서열 분석을 통하여 BVDV임을 확인하여, 총 

5개의 BVDV 분리주를 확보하였음.  

§ 분리된 5 BVDV 균주를 이용하여 5UTR, E2, Npro 염기서열 분석결과,  3개는 

BVDV1b로, 2개 균주는 BVDV2a로 확인되었음.

 

§ 또한, 1개의 분리균주 (BVDV2a)를 이용해 전장유전체 (whole genome sequencing)

분석을 수행하여,추가적인 특징을 분석하였음. 

§ 그 결과, 분리된 BVDV2a 균주는 전장유전체 분석결과에서도 BVDV2a 균주로 확인되

었으며, BVDV2a 참고 균주 염기서열 (MH231141)와 비교한 결과 96.85% 일치하는 

것으로 확인되었음 (표 10). 

그림 33 Phylogenetic tree of 5 BVDV isolates based on E2 and Npro gene



그림 34 Phylogenetic tree of 1 BVDV isolate based on complete genome 
sequences
     

 표 10. BVDV2a (MH231141) 전체 유전자 비교 결과 

   

n 송아지 호흡기 질환 병원체 (BRSV) 분리 및 분리주 유전적 특성 규명 

§ BRSV는 Paramyxovirus과, Orthopneumovirus속 으로 소에서 호흡기 질환을 유발하

는 병원체로 알려져 있음. 

§ BRSV 양성 nasal swab샘플을 이용하여 MDBK 세포에 접종하여 CPE가 관찰되는 샘플

을 회수하여 PCR을 수행하였으며, 총 4회 실시하여 BRSV를 분리하였음. 이 후, 

CPE 양성샘플은 –80도에 보관하여 유전적 특성규명에 이용하였음.   

§ BRSV 유전형은 Glycoprotein (G), Fusion (F), Nucleocapsid (N) 유전자들을 증폭

한 후, 염기서열 분석을 실시하였음 (참고문헌 6). 

§ 총 5개의 BRSV 양성 샘플을 이용하여 분리를 시도한 결과, 총 1개의 샘플에서 CPE

를 확인하였고, PCR 및 염기서열 분석을 통하여 총 1개의 BRSV 분리주를 확보하였

음. 

§ 계통 분석 결과, 확보한 1개의 분리주는 G, F gene을 이용한 계통 분석 시에는 기

존에 알려진 subgroup에 속하지 않는 것을 확인하였으며, N gene의 경우에는 중

국, 미국, 독일 분리 균주들과 같은 cluster를 형성하는 것을 확인하였음.

 

. 

Genome 
s i z e 
(bp)

Nucleotide Identity (%)
Complete 
genome Npro C Erns E1 E2 P7-N

S2 NS3 NS4B NS5A NS5B

12,237 96.85 97.42 98.37 96.92 97.44 96.06 97.51 97.60 97.98 96.71 97.22



그림 35 Phylogenetic analysis of 1 BRSV isolate based on G, F and N gene

§ 향후, 추가 분석을 통하여, 국내 분리 BRSV의 특성을 규명할 예정임. 본 연구결과

는 2022년 대한 수의학회에 발표 되었음

그림 36 2022년 대한수의학회 발표 
초록

n 송아지 설사유발 병원체 분포 조사 

§ 송아지 설사는 축산 업계에서 주요 우려 사항 중 하나로, 신생 송아지의 성장 감

소 및 발병률 및 사망률 증가로 인해 상당한 경제적 손실을 야기함. 송아지 설사

는 환경적 요인, 관리, 감염 원인 등 다양한 요인에 의해 발생할 수 있으나, 바이

러스, 세균, 원충 등의 관련 병원체 송아지 설사의 주요 원인 중 하나로 간주되고 

있음. 송아지 설사와 관련된 주요 병원체로는 Bovine Rotavirus (BRV), Bvine 

Coronavirus (BCV), bovine viral diarrhea viruds (BVDV), Cryptosporidium 

parvum (C. parvum), Giardia spp., 및 Eimeria spp. 등이 있음 (참고문헌 9-12).

§ 송아지 설사와 관련된 병원체의 분포를 조사하기 위해 확보된 강원, 충북을 제외



한 15개 농장에서 810개의 분변샘플을 확보하여 fecal scoring을 수행하였음. 그 

결과, 526개의 정상 대변 (fecal score 0: 267개, fecal score 1: 259개) 및 284

개의 설사변 (Fecal score: 2, 178개, fecal score 3: 106개)을 확보하였음. 농장

별 샘플 정보는 다음과 같음   

   표 11. 소 분변 샘플 정보  

Farm 
IDs Locations

No. of animals
Fecal scores

0 1 2 3 Total
1 경기 13 16 7 1 37
2 경기 23 13 5 1 42
3 경기 18 26 28 26 98
4 경기 63 38 20 13 134
5 충남 5 13 10 5 33
6 충남 39 44 29 8 120
7 충남 23 23 9 6 61
8 충남 12 13 6 3 34
9 충남 0 6 8 4 18
10 충남 19 9 9 6 43
11 전북 22 17 23 19 81
12 전남 14 19 12 5 50
13 경북 6 4 1 1 12
14 충남 2 7 1 1 11
15 경남  8 11 10 7 36

Total 267 259 178 106 810

§ 이 후, 송아지 설사 관련된 주요 병원체들을 검사하여 병원체의 분포를 조사 하였

음. 검사는 병원체 별로 기존에 보고된 conventional PCR (PCR), real time PCR 

진단법을 이용하여 검출하였음 (참고문헌 13-17). 사용한 primer 및 probe 정보는 

다음과 같음 (표 12)

§ 이 후, 각 병원체와 fecal score간의 상관관계를 파악하기 위해 the Pearson’s 

χ2 and linear by linear association 분석을 수행하였음 

표 12. 송아지 설사 병원체 7종 검사에 사용된 primer 및 probe 정보  
검사 
방법 병원체 Primers, probes 5'- 3' 참고문헌

PCR

BCV
Forward CTA GTA ACC AGG CTG ATG TCA 

ATA CC 13
Reverse GGC GGA AAC CTA GTC GGA ATA

BRV
Forward TCA ACA TGG ATG TCC TGT ATT 

CCT 14
Reverse TCC CCC AGT TTG GAA TTC ATT

Real-
time 
PCR

BVDV

Forward CTC GAG ATG CCA TGT GGA C

15
Reverse CTC CAT GTG CCA TGT ACA GCA
BVD type 1 - 
Probe 
(FAM/BHQ1)

CAG CCT GAT AGG GTG CTG CAG 
AGG C

BVD type 2 - CAC AGC CTG ATA GGG TGT AGC 



§ 그 결과, BRV (14.0%,113/810)가 가장 많이 검출되었으며, C. parvum (9.8%, 

79/810), BVDV2 (4.9%, 40/810), BCV (3.2%, 26/810), BVDV1 (2.1%, 17/810), 

Eimeria spp. (1.9%, 15/810), 그리고 Giardia spp. (0.9%, 7/810) 순으로 검출되

었음. 검사한 7가지 병원체 중에서 BRV (p < 0.01), C. parvum (p < 0.001), 및 

Eimeria spp. (p < 0.05)의 양성율이 fecal score가 높을수록 증가 하였음).

표 13. Fecal score에 따른 송아지 설사 병원체 7종 양성율   

Pe, Pearson’s chi-square test; Li, linear by linear association

§ 기존 우리나라 연구결과에 의하면, BRV 및 C.parvum, 및 Eimeria spp.가 우리나라

의 송아지 설사의 주요 원인으로 보고되었음 (참고문헌 18)

§ 본 연구에서도 기존 연구결과와 마찬가지로 BRV가 가장 많이 검출되었으며, 그 뒤

로 C. parvum, BVDV2, BCV, BVDV1, Eimeria spp., Giardia spp. 순으로 확인되었

음. 일부 병원체의 유병률의 차이는 지리적, 진단법, 시간적 차이로 인한 것으로 

생각되나, 본 연구의 결과는 이전 조사들과 일관성이 있어서 유의한 차이점이 없

음. 하지만, Eimeria spp.는 fecal score와 통계적으로 유의한 연관성을 보였지

만, 검출율이 낮기 때문에 추가적인 연구가 필요할 것으로 판단됨. 

§ 본 연구를 통해 우리나라에서 발생하는 주요 송아지 설사관련 병원체에 대한 양성

율을 다시 한번 확인할 수 있었음. 또한, BRV의 경우, 상용 백신은 있지만, 아직

까지 효율적으로 control하지 못하고 있고, C. parvum의 경우 현재 전 세계적으로 

Probe 
(HEX/BHQ1) AGA GAC CTG

Real-
time 
PCR

C. 
parvum

Forward CAA ATT GAT ACC GTT TGT CCT 
TCT GT

16Reverse GGC ATG TCG ATT CTA ATT CAG CT
Probe 
(HEX/BHQ1)

TGC CAT ACA TTG TTG TCC TGA 
CAA ATT GAA

Giardia 
spp.

Forward CAT CCG CGA GGA GGT CAA
16Reverse GCA GCC ATG GTG TCG ATC T

Probe 
(FAM/BHQ1)

AAG TCC GCC GAC AAC ATG TAC 
CTA ACG A

Eimeria 
spp.

Forward AAA GGA TGC AAA AGT CGT AAC 
AC

17Reverse TGC AAT TCA CAA TGC GTA TCG
Probe 
(FAM/BHQ2)

TGT TTC TAC CCA CTA CAT CCA 
AC

병원체
Fecal scores (No. of animal, %) P values

0
(n= 267)

1
(n=259)

2
(n=178)

3
(n=106)

Total
(n=810)

Pe Li

BRV 33 
(12.4%)

30 
(11.6%) 21 (11.8%) 29 (27.4%) 113 (14.0%) <0.001 0.004

BCV 7 (2.6%) 8 (3.1%) 4 (2.2%) 7 (6.6%) 26 (3.2%) 0.189 0.170

BVDV1 3 (1.1%) 8 (3.1%) 3 (1.7%) 3 (2.8%) 17 (2.1%) 0.408 0.414

BVDV2 12 (4.5%) 12 (4.6%) 7 (3.9%) 9 (8.5%) 40 (4.9%) 0.336 0.277

C. parvum 12 (4.5%) 21 (8.1%) 28 (15.7%) 18 (17.0%) 79 (9.8%) <0.001 <0.00
1

Eimeria 
spp. 2 (0.7%) 4 (1.5%) 5 (2.8%) 4 (3.8%) 15 (1.9%) 0.174 0.027

Giardia 
spp. 3 (1.1%) 3 (1.2%) 1 (0.6%) 0 (0.0%) 7 (0.9%) 0.662 0.257



효과적인 치료법이 보고되어 있지 않기 때문에, 송아지 설사를 효과적으로 예방할 

수 있는 법에 대해서 추가적인 연구가 필요하다는 것을 시사하고 있음. 

§  본 연구결과는 2022년 추계수의학회에 발표 되었음   

그림 37 2022년 추계수의학회 발표 초
록

n 송아지 설사유발 병원체 (Bovine Rotavirus) 분리 및 유전적 특성 규명 

§ BRV 양성 샘플 분변을 이용하여 Madin-Darby bovine kidney 세포 (MDBK)에 접종하

여 cytopathogenic effect (CPE)가 관찰되는 샘플을 회수하여 PCR을 수행하였으

며, 총 4회 실시하여 BRV를 분리하였음. 이 후, CPE 양성샘플은 –80도에 보관하여 

유전적 특성규명에 이용하였음.   

§ BRV의 유전적 특성은 주요 genome segment이며 유전형을 구별하는 VP4 (P 형) 와 

VP7 (G 형) 부위를 증폭 (VP4: 863 bp, VP7: 1062 bp) 하여 유전자 염기서열 분석

을 실시하여 규명하였음 (참고문헌 14). 

§ 총 113개의 BRV 양성 분변샘플을 이용하여 BRV 분리를 시도한 결과, 총 27개의 샘

플에서 CPE를 확인하였고, PCR 및 염기서열 분석을 통하여 총 27개의 BRV 분리주

를 확보하였음.  

§ VP7을 이용하여 분리된 BRV의 유전적 특성을 규명한 결과, 27개 분리주 중 24개가 

G6 형, 3개가 G8형 이었음. VP4의 경우, 27개 모두 P5형으로 확인 되어, 27개 중 

24개의 분리주 (89%)가 G6P[5]형으로 나타났음. 이는 국내 유행하는 BRV는 대부분 

G6P[5]형 임을 의미하며, 이는 기존의 연구결과와 같은 것으로 확인되었음 (참고

문헌 19). 



그림 38 Phylogenetic analysis of BRV based on VP4 and VP7

n 차세대 염기서열분석법 (NGS)을 이용한 송아지 호흡기 관련 신규 바이러스 검출   

§ 송아지 호흡기 병원체들을 진단하는 방법으로는 원인체들을 직접 동정하거나, 적

절한 샘플에서 병원체들의 존재를 확인하는 실험실적 방법들이 주로 사용되고 있

음. 이러한 방법들은 민감하지만, 다양한 한계점들이 있었고, 증상이 있었음에도 

진단이 되지 않는 병원체들의 역할도 많이 존재하였음.

§ 최근 차세대염기서열 분석(Next generation sequencing, NGS)은 기존 병원체들의 

진단법에 대한 한계점을 극복하는 새로운 진단법으로 인정되고 있으며, 검사체 내

에서의 유전자를 전부 증폭시키는 방법을 통해 기존에 검출되지 않았던 기존의 병

원체들의 검출 뿐만 아니라 보고되지 않은 새로운 병원체 검출에도 많이 이용되고 

있음 (참고문헌 20).

§ 따라서 본 연구에서도 호흡기 임상증상이 있으나, 병원체 진단이 되지 않는 샘플

들이 확인되어, 기존에 알려지지 않은 unknown 소 호흡기 병원체가 있을 것으로 

판단되었음. 이에 NGS를 이용하여 신규 바이러스 병원체들을 검출하고자 하였음.

§ 국내에서 채취한 기존 6개 송아지 호흡기 병원체 음성이나, 호흡기 임상증상을 보

인 43개의 nsal swab 샘플을 9개로 나눠 pooling 한 후, pooled 샘플을 이용하여 

NGS를 수행하였음. 상세 과정은 다음과 같음. 

§ Library는 total RNA에서 rRNA를 제거한 뒤, 남아있는 mRNA를 조각된 다음 random 

primer와 reverse transcriptase를 이용하여 첫 번째 stranded cDNA를 제작하였

음. 그 후, DNA Polymerase I, RNase H, and dUTP를 이용하여 두 번째 stranded 

cDNA를 제작하였음. 마지막으로 한 개의 A base 추가와 adapter 연결을 통해 최종 

repair 단계를 거친 뒤, PCR을 통해 최종 cDNA library를 제작하였음. 제작된 

cDNA library는 Illumina NovaSeq을 통해 sequencing이 진행되었음.

§ Sequencing data는 Trim Galore (v.0.6.1)를 이용하여 Quality checking과 

trimming이 진행되었으며, Deconseq (v0.4.3)을 이용하여 70% query와 90% 

coverage의 기준에 따라 virus reads들이 추출되었음. 그 후, SPAdes assembler를 

이용하여 contig들을 assemble한 뒤, BLAST+를 통해 NCBI viral database에 

matching하였음. 그 후, 발견된 virus sequence의 90% 이상 매칭된 바이러스들을 



분석하였음.

그림 39 Schematic diagram of the procedure for detecting viral sequences 

in calf diarrhea

§ 총 9개 pooled 샘플에서 5종류 virus의 거의 전체 유전자 염기서열이 확보되었으

며, 샘플 별 확인된 virus 종류는 다음과 같음.

표 13. NGS를 이용한 바이러스 검출 결과 (Nasal swab 샘플)   

Detected Virus Sample description No. of samples

Bovine coronavirus 1,2,3,4,5,6,9 7/9
Bovine rhinitis
A virus

3,5,6,7 
*7 (suspicious co-infected with BRVA1 
and 2)

4/9

Bovine rhinitis 
B virus

4,5,6,7,8,9 6/9

Bovine torovirus 8 1/9

§ Bovine rhinitis virus A (BRAV)의 유전체 크기는 일반적으로 약 7.0–8.0 kbp로 

알려져 있음. 9개 샘플 중, 5개에서 BRBV RNA (7500-7585bp)가 확인되었으며, 모

두 BRAV 1형으로 확인되었음. 단, 1개 샘플에서는 BRAV 1/2형 모두 검출되었음. 

전체 유전체를 기존에 알려진 균주와 비교한 결과, BRAV1형 참고 균주 염기서열 

(NC038303)와는 81.3-83.3%, BRAV2형 참고 균주 염기서열 (JN936206)와는 

80.4-84.8% 동일한 것으로 확인되었음. 

§ Picornaviridae 과에 속하는 Aphthovirus인 BRAV는 1960년대 독일에서 발견된 이



래, 미국, 영국, 일본, 중국등에서 존재가 보고되었으며, 소 호흡기 질병 (BRDC, 

Bovine respiratory disease complex)과 관련이 있는 병원체로 알려져 있음 (참고

문헌 21-23). 하지만, 우리나라에서는 그 존재가 보고가 된 바는 없음. 

§ 본 연구를 통해 국내 최초로 신종 바이러스인 BRAV 존재 및 전체 유전자 염기서열

을 확보하였음. 이는 앞으로 국내 BRAV의 유전적 특성 및 해외 BRAVV와 비교 연구

들을 통한 BRAV 감시 및 소 호흡기 병원체 진단에 있어 많은 기여를 할 것으로 판

단됨. 

그림 40 Phylogenetic tree of BRAV based on nearly complete genome sequence

표 14. BRAV type 1 균주 (NC038303)와 전체 유전자 비교 결과  

-, Not calculated (less than 25%)

표 15. BRAV type 2 균주 (JN936206)와 전체 유전자 비교 결과 

Sa
m
ple

Nucleotide Identity (%)

Gen
ome Lab VP4 VP2 VP3 VP1 2A 2B 2C 3A VPg 3C

pro
3D
pol

3 83.3 80.3 80.6 82.4 83.0 78.3 81.7 84.5 85.3 84.1 84.7 85.2 85.6
5 83.2 79.5 81.0 82.0 82.4 77.2 81.7 84.8 85.2 84.7 84.7 84.7 85.9
6 83.2 79.5 81.0 82.0 82.4 77.2 81.7 84.8 85.2 84.7 84.7 84.5 85.9
7 83.3 80.3 81.0 83.0 83.0 78.3 81.7 84.5 85.3 84.1 83.3 85.3 85.5
7’ 81.3 82.7 78.9 74.6 72.0 72.3 - 81.1 84.2 84.7 81.9 85.5 86.7

S a
m
ple 

Nucleotide Identity (%)

Geno
me Lab VP4 VP2 VP3 VP1 2A 2B 2C 3A VPg 3Cpr

o
3 D p
ol

3 80.5 80.5 79.2 72.8 73.2 74.0 81.7 83.6 83.6 82.0 - 84.7 85.3



-, Not calculated (less than 25%)

§ Bovine rhinitis virus B (BRBV)의 유전체 크기는 일반적으로 약 7.0–8.0 kbp로 

알려져 있음. 9개 샘플 중, 6개에서 BRBV RNA (7,500-7,585bp)가 확인되었으며, 

모두 3개 샘플은 BRBV 1형, 2개는 BRBV 3형, 1개는 BRBV 2형으로 확인되었음. 검

출될 6개 샘플은 BRBV 1형 참고 균주 염기서열 (NC010354)와 77.3-88.7%, BRBV2형 

참고 균주 염기서열 (KY432299)와 77.6-93.9%, BRBV 3형 참고 균주 염기서열 

(KP264975)와 77.2-92.6% 동일한 것으로 확인되었음. 다만, 2A 유전자는 25% 이하

로 나타난 샘플들이 존재하였음. 

§ Picornaviridae 과에 속하는 Aphthovirus인 BRBV는 1971년에 영국에서 분리되었으

며, 당시에는 bovine rhinovirus로 분류되던 BRAV의 한 종류로 추정되었음. 이후

에는 BRAV에 대한 중화 시험에서 교차 반응이 없다는 이유로 BRAV와 구분되었음. 

최근, BRBV가 BRDC로 진단받은 소에 대한 metagenomic 연구 등을 통해서 중국, 일

본, 미국 등 여러 국가에서 보고되었음 (참고문헌 21-23).하지만, 우리나라에서는 

그 존재가 보고가 된 바는 없음. 

§ 본 연구를 통해 국내 최초로 신종 바이러스인 BRBV 존재 및 전체 유전자 염기서열

을 확보하였음. 이는 앞으로 국내 BRBV의 유전적 특성 및 해외 BRBV와 비교 연구

들을 통한 BRBV 감시 및 소 호흡기 병원체 진단에 있어 많은 기여를 할 것으로 판

단됨. 

표 16. BRBV type 1 균주 (NC010354)와 전체 유전자 비교 결과 

5 80.7 79.3 79.2 72.9 74.4 74.3 81.7 84.3 82.7 82.0 81.9 84.4 86.4

6 80.7 79.3 79.2 72.9 74.4 74.3 81.7 84.3 82.7 82.0 81.9 84.2 86.4

7 80.4 80.5 79.6 72.8 73.2 74.0 81.7 83.5 83.6 82.0 - 84.9 85.2

7’ 84.8 79.5 79.9 82.0 79.6 78.6 - 87.1 88.5 87.2 87.5 87.9 89.2

그림 41 Phylogenetic tree of BRBV based on nearly complete genome sequence

S a
m
ple 

Nucleotide Identity (%)
Geno
me LP VP4 VP2 VP3 VP1 2A 2B 2C 3A 3B 3C 3D

4 88.7 88.2 88.4 86.4 89.7 88.6 81.2 89.8 90.2 88.7 84.0 87.8 89.7



-, Not calculated (less than 25%); LP, leader peptide

표 17. BRBV type 2 균주 (KY432299)와 전체 유전자 비교 결과

-, Not calculated (less than 25%); LP, leader peptide

표 18. BRBV type 3 균주 (KP264975)와 전체 유전자 비교 결과

-, Not calculated (less than 25%); LP, leader peptide

§ Bovine torovirus (BToV)의 유전체 크기는 27.9-28.5 kb로 알려져 있으며, 9개 샘

플 중 1개에서 BToV RNA (28,296 bp)가 확인되었음. 계통분석결과, 확인된 1개의 

샘플은 중국과 일본에서 보고된 분리균주와 같은 cluster인 것을 확인하였음. 분

리된 일본에서 보고된 참고 균주 염기서열 (LC088095)와 97.5% 동일한 것으로 나

타났음.

§ BToV의 경우, 주로 송아지 설사 관련 병원체로 많이 보고되고 있음 (참고문헌 

24). 우리나라 역시 송아지 설사증에서만 보고되었으나 (참고문헌 25), 본 연구에

서 처음으로 소 호흡기에서 BToV를 검출하였을 뿐만 아니라, 앞으로 소 호흡기 병

원체로서의 BToV 관련 추가 연구가 필요하다는 점을 확인할 수 있었음.  

5 88.7 88.6 88.4 86.6 89.7 88.6 82.1 89.8 90.0 89.0 84.0 87.8 89.6
6 77.3 82.5 80.4 61.4 69.3 57.2 - 79.2 79.1 77.4 88.0 87.5 89.9

7 88.7 88.4 88.0 86.4 89.7 88.6 81.2 89.8 90.2 88.7 84.0 87.8 89.7
8 80.4 87.9 80.4 70.5 72.8 65.3 - 79.3 84.2 81.2 85.3 88.1 88.4
9 80.3 87.9 79.7 70.6 72.5 65.1 - 79.3 84.1 81.2 84.0 88.3 88.4

S a
m
ple 

Nucleotide Identity (%)

Geno
me LP VP4 VP2 VP3 VP1 2A 2B 2C 3A 3B 3C 3D

4 79.3 81.0 81.5 62.4 68.0 60.4 - 79.5 79.8 81.2 86.7 91.0 93.3
5 79.3 81.2 81.5 62.4 68.0 60.4 - 79.5 79.8 81.2 86.7 91.0 93.2

6 93.9 93.2 93.8 93.3 93.7 94.1 96.6 94.2 94.2 94.0 92.0 92.3 93.9

7 79.3 80.8 81.5 62.4 68.0 60.4 - 79.5 79.8 81.2 86.7 91.0 93.3

8 77.6 81.2 83.0 62.1 66.7 60.4 - 81.6 78.8 76.9 80.0 86.9 88.4

9 77.6 80.4 83.0 62.0 67.1 60.2 - 81.6 79.4 76.9 78.7 87.0 88.5

S a
m
ple 

Nucleotide Identity (%)

Geno
me LP VP4 VP2 VP3 VP1 2A 2B 2C 3A 3B 3C 3D

4 80.3 87.4 81.5 69.3 72.3 65.9 - 78.5 83.3 83.0 77.3 88.1 88.8
5 80.3 87.6 81.5 69.2 72.3 65.9 - 78.5 83.7 77.7 77.3 88.1 88.9

6 77.2 80.7 82.3 60.9 67.9 59.9 - 80.8 78.9 82.7 85.3 88.1 88.9

7 80.3 87.3 81.9 69.3 72.3 65.9 - 78.5 83.3 82.7 77.3 88.1 88.8

8 92.4 92.4 93.1 92.8 94.4 93.8 94.0 92.9 91.9 92.2 92.0 92.6 90.2

9 92.6 93.1 93.8 92.4 84.5 94.0 94.0 92.9 92.1 92.2 93.3 93.1 90.8



그림 42 Phylogenetic tree of BToV based on nearly complete genome sequence

표 19. BToV 균주 (LC088095)와 전체 유전자 비교 결과

§ Bovine coronavirus (BCV)의 경우, 9개 샘플 중 7개 샘플에서 발견되었으며, 그 

중 5개 샘플에서는 Nucleocapsid gene을 제외한 나머지 유전자들이 검출되었으며 

전체 유전체 크기는 29,375 - 31,062 bp로 확인되었음. 

§ 계통분석 결과, 모두 betacoronavirus에 속해있는 것이 확인되었으며, 그 중 기존 

소 코로나바이러스 및 가축에서 발견된 바이러스는 Merbecovirus에 속해있는 것으

로 확인되었음. 기존에 보고된 참고 균주 염기서열 (U00735)와 비교시, 

98.3-98.4% 일치하는 것으로 나타났음.

§ BCV의 경우, 호흡기 병원체로의 역할보단 소화기 질병에 조금 더 중요하게 인지되

고 있으며, 국내 검사 결과 역시 소화기 쪽에 초점이 맞춰지고 있으나, 현재, NGS

를 검사한 9개의 샘플 중에서 7개의 샘플이 확인되는 것으로 볼 때, 국내에서 호

흡기 병원체로서 BCV에 대한 추가적인 연구가 필요할 것으로 생각됨. 또한, 현재 

소 호흡기 질병을 일으키는 BCV와 소 소화기 질병을 일으키는 BCV에 대한 유전적 

차이에 대해서도 추가적인 연구를 진행할 필요가 있음 (참고문헌 26).  

Sample Nucleotide Identity (%)

Complete genome ORF1ab S M HE N
8 97.5 97.2 95.5 96.9 96.7 98.0



그림 43 Phylogenetic tree of BCV based on nearly complete genome sequence

표 20. BCV 균주 (U00735)와 전체 유전자 비교 결과

ND: not detected

§ 임상 샘플에서 병원체를 진단하는 전통적인 방법은 잠재적 감염 요인에 대한 사전 

지식이 필요하다는 한계가 있음. 이러한 사전 지식 없이는 진단이 불가능하나, 차

세대염기서열분석법 (Next-Generation Sequencing, NGS)는 이러한 제한을 극복하

는 데 중요한 도구로 각광받고 있음. NGS의 높은 비용 및 실험 및 분석 중의 잠재

적 오류와 같은 여러 어려움에도 불구하고 NGS를 이용한 신/변종 병원체를 발견/

분석하는 연구들은 계속해서 진행되고 있음. 본 연구에서는 최신 NGS 기술을 사용

하여 소 호흡기 관련 4가지 새로운 원인 바이러스를 식별하였음. 확인된 4가지 바

이러스들은 기존에 우리나라에서 보고되지 않았던 신규 바이러스이거나 (BRAV, 

BRBV), 호흡기 관련성을 처음으로 확인된 바이러스 (BToV) 및 많은 연구가 진행되

지 않은 neglected 병원체 (BCV) 임. 

§ 이는 앞으로 소 호흡기 병원체 진단에서 NGS의 유용성 및 기존 병원체 이외에도 

본 연구에서 확인된 병원체들을 고려할 필요가 있다는 것을 의미함.  

Sampl
e

Nucleotide Identity (%)
Complete 
genome HE CDS S gene E gene M gene N gene

1 98.4 97.7 97.5 99.2 98.4 98.17
2 98.4 97.7 97.4 98.8 98.4 98.3
3 98.4 97.7 97.6 99.2 98.3 ND
4 98.4 97.7 97.6 99.2 98.4 ND
5 98.3 97.6 97.5 98.8 98.3 ND
6 98.4 97.5 97.5 98.8 98.1 ND
9 98.4 97.7 97.4 98.8 98.3 ND



§ 본 연구결과는 앞으로 우리나라에서 소 호흡기 관련 병원체에 대한 모니터 및 효

과적인 대응 전략 개발에 유용할 하게 이용될 수 있음.

n 차세대 염기서열분석법을 이용한 송아지 설사관련 신규 바이러스 검출   

§ 송아지 호흡기 병원체들을 진단하는 방법으로는 원인체들을 직접 동정하거나, 적

절한 샘플에서 병원체들의 존재를 확인하는 실험실적 방법들이 주로 사용되고 있

음. 이러한 방법들은 민감하지만, 다양한 한계점들이 있었고, 증상이 있었음에도 

불구하고 진단이 되지 않는 병원체들의 역할도 많이 존재하였음.

§ 최근 차세대염기서열 분석(Next generation sequencing, NGS)은 기존 병원체들의 

진단법에 대한 한계점을 극복하는 새로운 진단법으로 인정되고 있으며, 검사체 내

에서의 유전자를 전부 증폭시키는 방법을 통해 기존에 검출되지 않았던 기존의 병

원체들의 검출 뿐만 아니라 보고되지 않은 새로운 병원체 검출에도 많이 이용되고 

있음 (참고문헌 20).

§ 따라서 본 연구에서도 설사변이지만 병원체 진단이 되지 않는 샘플들이 확인되어, 

기존에 알려지지 않은 unknown 송아지 설사 유발 병원체가 있을 것으로 판단되었

음. 이에 NGS를 이용하여 신규 바이러스 병원체들을 검출하고자 하였음.

§ 국내에서 채취한 기존 7개 송아지 설사 병원체 음성이며 fecal score가 3 이상인 

21개의 소 설사 샘플을 이용하여 NGS로 신규 바이러스를 검출하였음. 상세 실험과

정은 호흡기 샘플과 동일하게 진행하였음. 

§ 총 21개의 샘플이 분석되었으며, 21개의 분변샘플 중 18개에서 하나 이상의 바이

러스가 검출되었음. 이 중 bovine astrovirus (BAstV), bovine enterovirus 

(BEV), bovine kobuvirus (BKoV), bovine nebovirus (BNeV), bovine norovirus 

(BNoV), bovine boosepivirus B (BooV), bovine parechovirus (BParV), bovine 

torovirus (BToV), C. parvum virus 1 (CSpV1), hunnivirus의 전체 유전자 염기서

열을 확보하였음 (표 21).  

표 21. NGS를 이용한 바이러스 검출 결과 (설사 분변) 
Sample 

IDs
Farm 
IDs Locations The list of detected virus by NGS

217 1 경기 BKoV, BooV
276 1 경기 BKoV, BooV
53954 2 경기 BKoV, BooV, BAstV, BEV

18897 4 경기 BKoV, BooV, BParV, BEV, 
hunnivirus

73961 4 경기 BNoV
85282 4 경기 BKoV, CSpV1, hunnivirus
NA_4_516 4 경기 CSpV1
23358 5 충남 BKoV, BooV, hunnivirus
18707 6 충남 BooV, BAstV, CSpV1
NA_4_475 6 충남 BKoV, BooV, BAstV
557 10 충남 -
562 10 충남 CSpV1
566 10 충남 -
12151 10 충남 BAstV, BToV
37284 10 충남 BToV
245 11 전북 CSpV1
48049 11 전북 -



BAstV, bovine astrovirus; BEV, bovine enterovirus; BKoV, bovine kobuvirus; BNeV, bovine 
nebovirus; BNoV, bovine norovirus; BooV, bovine boosepivirus; BParV, bovine parechovirus; 
BToV, bovine torovirus; CSpV1, Cryptosporidium parvum virus 1; -, not detected.

§ Cryptosporidium parvum virus 1 (CSpV1) 은 두 개의 linear dsRNA segments 로 

구성되어 있으며, segment 1 (1.7 kb)은 RNA-dependent RNA polymerase (RdRp)을 

coding하고 있으며, segment 2 (1.4 kb)는 Capsid protein을 coding하고 있음. 21

개의 분변 샘플 중, 총 6개의 샘플에서 CSpV1의 RNA가 확인되었으며 segment 1은 

1,721-1.853 kb, segment 2는 1,486-1539 bp로 나타났음. 계통 분석 결과, 다른 

나라에서 보고된 CSpV1와는 다른 독립된 cluster를 형성하는 것으로 확인되었음. 

또한, CSpV1 dsRNA1(RdRp)에 대한 참고 균주 염기서열(NC_038843)과 95.6-96.1%, 

CSpV1 dsRNA2에 대한 참고 균주 서열 (NC_038844)과 97.8-98.1% 동일 하였음. 

§ CSpV1은 Partitiviridae 과 Cryspovirus 속에 속하는 바이러스로서, 1997년 미국

에서 C. parvum의 포자가 발아된 용집액의 세포질에서 처음으로 존재가 확인되어 

보고되었으며, 그 후, 2016년 일본, 2021년 터키에서 그 존재가 보고되었으나 (참

고문헌 27-29), 우리나라에서는 보고가 된 바는 없음.

§ CSpV1가 발견된 C.parvum은 사람을 포함한 많은 포유동물에서 설사를 유발하는 원

충으로서 소에서는 단독 감염되거나 BRV 등과 함께 혼합 감염되어 설사를 유발하

는 원인체임. C.parvum의 공생 바이러스(symbiotic virus)인 CSpV1이 C.parvum의 

병원성에 미치는 영향은 아직 확실하게 알려지지는 않았지만, C.parvum이 CSpV1을 

활성화하여 type I형 인터페론 신호를 활성화시키고, 숙주의 anti-parasitic 

defense를 약화하는 것이 보고되었음 (참고문헌 30). 

§ 본 연구를 통해 국내 최초로 신종 바이러스인 CSpV1의 존재 및 전체 유전자 염기

서열을 확보하였음. 이는 앞으로 국내 CSpV1의 유전적 특성 및 해외 CSpV1과 비교 

연구들을 통한 CSpV1 감시에 있어 많은 기여를 할 것으로 판단됨.

71346 11 전북 BKoV, BooV, BAstV, CSpV1
83561 15 BooV, BNeV, BNoV
86599 13 경북 BAstV
88359 13 경북 BooV

그림 44 Phylogenetic analysis of CSpV1 based on dsRNA1 (A) and dsRNA2 (B) segment



표 22. CSpV1 균주 (NC_038843)와 dsRNA1 segment 비교 결과

표 23. CSpV1 균주 (NC_038843)와 dsRNA2 segment 비교 결과

§ Boosepivirus (BooV)의 유전체 크기는 일반적으로 7.4-7.7 kb로 알려져 있음. 21

개의 분변 샘플  중, 10개에서 BooV RNA (7,613-7,750 bp)가 확인되었으며, 모두 

BooV B그룹에  속하였음. 또한, 10개 샘플은 동일 그룹 참고 균주 염기서열 

(LC036579)와 83.0-87.3% 동일한 것으로 나타났음. 

§ Picornaviridae 과에 속하는 Boosepivirus (bovine, ovine sapeloentero-like 

picornavirus, BooV)는 소의 설사증과 관련이 있는 신종 병원체로 알려져 있으며, 

BooV A, BooV B, BooV C, 3개의 종으로 나눠지며, 이중 A, B만 소에서 발견되었

음. 또한, 2009년 일본에서 처음 보고가 된 이후, 일본, 미국, 중국에서만 보고가 

되었으며, 우리나라에서는 보고가 된 바는 없음 (참고문헌 31-33).  

§ 본 연구를 통해 국내 최초로 신종 바이러스인 BooV 존재 및 전체 유전자 염기서열

을 확보하였음. 이는 앞으로 국내 BooV의 유전적 특성 및 해외 BooV와 비교 연구

들을 통한 BooV의 감시에 있어 많은 기여를 할 것으로 판단됨. 

Sample
Nucleotide identity (%) 

dsRNA1 (RdRp)
00245 95.8
00562 95.6
18707 96.1
71346 95.8
85282 95.8

NA_4_516 96.1

Sample
Nucleotide identity (%) 

dsRNA2 (capsid protein)
00245 97.8
00562 98.1
18707 97.8
71346 97.8
85282 98.0

NA_4_516 98.0



그림 45 Phylogenetic analysis of BooV based on nearly 
complete genome sequences 

표 23. BooV B 균주 (LC036579)와 전체 유전자 비교 결과

-, Nucleotide similarity less than 25%.

§ Hunnivirus의 유전체 크기는 일반적으로 7.28.2-8.4 kb으로 알려져 있음. 21개 분

변 샘플 중, 3개에서 Hunnivirus RNA (7,565-7,597 bp)가 확인되었음. 계통 분석 

Sample
Nucleotide identity (%) 

Complet
e 

genome
L VP4 VP2 VP3 VP1 2A 2B 2C 3A 3C 3D

00217 87.3 89.6 86.1 85.0 87.6 85.1 87.9 86.7 87.5 90.0 88.6 88.6

00276 87.1 89.1 86.1 85.1 87.6 85.4 87.3 86.7 87.4 90.0 88.4 88.6

18707 86.8 90.7 86.6 85.1 88.4 83.6 87.6 85.8 86.6 86.5 89.1 87.8

18897 83.0 88.0 75.1 77.6 80.5 72.7 85.2 83.6 83.7 86.8 88.6 87.7

23358 86.8 88.5 87.6 83.8 87.9 84.5 87.3 85.2 87.4 87.6 88.8 87.7

53954 87.2 89.6 86.1 85.0 87.3 85.6 87.6 86.7 87.4 90.0 88.6 88.6

71346 86.8 88.5 83.1 85.5 86.3 84.6 86.7 87.3 85.0 90.2 88.8 88.9

83561 83.9 86.9 77.1 77.2 78.3 74.1 86.5 84.6 85.7 90.2 89.9 88.3

88359 83.3 89.1 79.1 78.6 82.7 73.1 84.3 85.2 85.8 87.3 89.0 87.0
Na_4_4

75 86.0 89.6 84.6 84.1 86.7 84.8 86.5 83.6 83.8 86.2 88.6 87.8



결과, 3개 샘플 모두 Hunnivirus A1에 속하는 것으로 확인되었음. 확인 된 3개 샘

플은 Hunnivirua A1 참고 균주 염기서열 (JQ941880)과 81.2-83.9% 동일하였음.

§ Hunnivirus는 Picornaviridae 과, Hunnivirus 속에 속하는 바이러스로서 소의 설

사증과 관련이 있는 것으로 알려져 있음. (참고문헌 34) 1965년 북아일랜드에서 

양 세포 배양에서 발견된 이래, 헝가리, 미국, 베트남, 중국에서 다양한 종에서 

존재하는 것으로 보고되었으나 (참고문헌 35-37), 우리나라에서는 보고가 된 바는 

없음. 아직까지 hunnivirus에 대한 발병기전 등 많은 연구가 보고되지 않아 향후, 

추가적인 연구가 필요할 것으로 판단됨.  

§ 본 연구를 통해 국내 최초로 신종 바이러스인 Hunnivirus의 존재 및 전체 유전자 

염기서열을 확보하였음. 이는 앞으로 국내 Hunnivirus의 유전적 특성 및 해외 

Hunnivirus들과 비교 연구들을 통한 Hunnivirus 감시에 있어 많은 기여를 할 것으

로 판단됨. 

그림 46 Phylogenetic analysis of hunnivirus based on nerarly 
complete genome sequences

 

표 24. Hunnivirus A1 균주 (JQ91880) 전체 유전자 비교 결과

§ Bovine astrovirus (BAstV)의 유전체 크기는 일반적으로 6.4에서 7.3 kb로 알려져 

Sample
Nucleotide identity (%) 

Complete 
genome L VP4 VP2 VP3 VP1 2B 2C 3A 3B 3C 3D

18897 81.3 87.3 84.8 65.4 69.1 57.1 85.6 87.5 82.6 84.0 86.5 90.1
23358 83.9 84.1 81.5 75.0 77.7 71.2 84.9 87.0 85.0 86.4 85.3 90.6
85282 81.2 87.3 83.1 65.7 70.4 59.6 82.1 88.1 84.4 85.2 86.5 90.3



있음. 21개의 분변 샘플 중 7개에서 BAstV RNA 시퀀스가 확인되었으며, 크기는 

6,052-6,288 bp로 나타났음. 계통 분석 결과 7개 중 5개 샘플은 group 5에, 나머

지 2개 샘플은 각 group 2 및 group 4에 속하는 것으로 확인되었음. 

그림 47.  Phylogenetic analysis of BAstV based on 
nearly complete genome sequences

§ 염기서열 분석 결과, group 2에 속하는 1개의 샘플은 BAstV 참고 균주 염기서열 ( 
LC047800)과 73.8% 일치하였으며, group 4에 속하는 1개 샘플은 BAstV 참고 균주 

염기서열 (NC_037655)과 73.2% 일치하였으며, group 5속하는 5개 샘플은 BAstV 참

고 균주 염기서열 (LC047788)과 77.6-82.9% 일치하는 것으로 나타났음. 

§ BAstV는 group 별로 유발하는 질환이 다른 것으로 보고되고있음. group 1의 경우, 

신경증상과 관련이 되어 있고, group2는 신경, 소화기, 호흡기 증상에, group 3-5

는 소화기 증상에 관련이 있는 것으로 알려져 있음 (참고문헌 38) 

§ 한국에서는 nonsuppurative meningoencephalitis가 관찰된 한우에서 group 1 

BAstV가 관찰되었다는 보고가 있음 (참고문헌 39). 본 연구에서는 국내 최초로 

group 2-5 BAstV 의 전체 유전자 염기서열을 확보하였고, 본 연구 결과는 앞으로 

송아지 설사 병원체로서의 BAstV관련 연구 등에 기여할 것으로 생각됨.  

표 22. BAstV group 2 균주 (LC047800)와 전체 유전자 비교 결과
Nucleotide identity (%) 

Sample Complete genome ORF1ab ORF2
12151 73.8 87.34 51.45
18707 47.9 - -
53954 - - -
71346 49.3 - -
73961 - - -
86599 48.5 - -



-, Nucleotide similarity less than 25%.

표 23. BAstV group 4 균주 (NC_0376550)와 전체 유전자 비교 결과

-, Nucleotide similarity less than 25%.

표 24. BAstV group 5 균주 (LC047788)와 전체 유전자 비교 결과

-, Nucleotide similarity less than 25%.

§ Bovine enterovirus (BEV)의 유전체 크기는 일반적으로 7.3에서 7.5 kb로 알려져 

있음. 21개의 분변 샘플 중 2개에서 BEV 유전체 RNA 시퀀스가 확인되었으며, 크기

는 7,365-7,398 bp로 나타났음. 계통 분석결과  2개 샘플 보두 BEV-F 균주에 속하

였음. BEV F 참고 균주 염기서열 (NC_021220)과 비교를 했을 때, 각각 76.4% 및 

79.8% 일치하는 것으로 확인되었음.

§ BEV는 일반적으로 무증상 감염으로 알려져 있지만, 송아지 설사와 관련이 있다는 

연구결과가 있음 (참고문헌 40). 본 연구결과에서는 송아지 설사 분변에서 BEV가 

검출되었기 때문에 앞으로 BEV의 송아지 설사에서의 임상적의의를 확인하는 추가

연구가 필요할 것으로 판단됨. 

NA_4_475 49.2 - -

Sample IDs
Nucleotide identities (%)

Complete genome ORF1ab ORF2
12151 47.4 - -
18707 60.0 71.0 46.4
53954 60.2 71.0 46.9
71346 59.3 70.2 -
73961 73.2 88.8 49.2
86599 61.4 71.7 49.0
NA_4_475 59.6 70.6 -

Sample IDs
Nucleotide identities (%)

Complete genome ORF1ab ORF2
12151 47.8 - -
18707 78.7 84.8 68.9
53954 79.3 86.6 67.1
71346 78.1 85.1 66.6
73961 60.4 71.3 -
86599 82.9 90.9 70.5
NA_4_475 77.6 84.3 66.7



그림 48 Phylogenetic analysis of BEV based on nearly 
complete genome sequences 

표 25. BEV F 균주 (NC_021220)와 전체 유전자 비교 결과

§ Bovine Kobuvirus (BKoV)의 유전체 크기는 일반적으로 8.2-8.4 kb으로 알려져 있

음. 21개 분변 샘플 중, 7개에서 BKoV RNA가 확인되었으며, 크기는 8,293-8,441 

bp로 나타났음. 계통 분석 결과 7개 중 5개 샘플이 Aichivirus B에, 나머지 2개 

샘플은 Aichivirus D로확인 되었음. 

§ Aichivirus B에 속하는 5개 샘플은 Aichivirus B 참고 균주 염기서열 (KT003671)

과 89.9-90.2% 동일하였으며, Aichivirus D에 속하는 2개 샘플은 Aichivirus D 참

고 균주 염기서열 (LC055960)과  79.4-83.6% 동일하였음. 

§ BkoV는 2003년 일본에서 보고된 이후, 많은 국가에서 보고가 되었으며, 송아지 설

사와 관련이 있는 것으로 알려져 있음 (참고문헌 41). 기존 한국에 분포하는 BKoV

관련 연구는 전체 염기서열이 아닌 일부 염기서열만 보고가 되었지만 (참고문헌 

42), 본 연구를 통해 국내 최초로 BKoV 전체 유전자 염기서열을 확보하였음. 이는 

앞으로 BKoV의 유전적 특성 및 다양성에 대한 연구에 큰 기여를 할 것임.   

         Nucleotide identity (%)
Sample Complete genome VP4 VP2 VP3 VP1 2A 2B 2C 3A 3C RdRp
18897 79.8 80.7 73.7 74.1 67.9 70.0 77.1 83.3 79.0 84.3 88.1
53954 76.4 75.4 75.0 75.0 57.7 74.0 79.1 81.0 79.0 85.4 86.5



 

그림 49 Phylogenetic analysis of BKoV based on nearly 
complete genome sequences. 

표 25. BKoV 균주 (Aichivirus B, KT003671)와 전체 유전자 비교 결과

-, Nucleotide similarity less than 25%.

표 26. BKoV 균주 (Aichivirus D, LC055960)와 전체 유전자 비교 결과

Sample
Nucleotide identity (%) 

Complete 
genome L VP0 VP3 VP1 2A 2B 2C 3A 3B 3C 3D

00276 90.0 86.6 90.0 87.0 87.4 91.3 88.3 91.8 90.8 96.7 90.3 93.3
18897 89.9 86.5 89.1 88.6 87.3 92.5 87.7 93.2 90.1 85.6 92.5 92.3
23358 - - 55.2 63.0 50.4 53.9 - 58.7 - - - 64.9
71346 90.1 86.3 88.6 88.3 86.5 92.0 87.5 92.7 92.2 96.7 91.7 92.3
85282 90.2 85.9 89.1 88.6 87.6 82.0 87.7 93.2 90.1 95.6 52.5 92.1

NA_4_47
5 90.2 86.1 89.2 88.8 87.6 92.3 87.7 93.2 90.1 95.6 92.4 92.1

53954 - - 57.5 59.5 54.4 55.8 - 59.5 - - - 62.0

Sample
Nucleotide identity (%) 

Complete 
genome L VP0 VP3 VP1 2A 2B 2C 3A 3B 3C 3D

00276 - - 57.6 60.7 54.1 56.9 - 57.0 - - 55.3 65.5
18897 - - 57.2 61.9 54.2 57.9 - 58.3 - - 56.0 65.4
23358 79.4 82.7 64.0 70.3 62.2 94.4 81.8 81.2 93.0 85.4 85.6 91.4
71346 - - 56.3 62.0 54.1 56.0 - 57.9 - - 56.1 65.2



-, Nucleotide similarity less than 25%.

§ Bovine nebovirus (BNeV)의 유전체 크기는 일반적으로 7.4-7.5 kb로 알려져 있음. 

21개의 분변 샘플 중 1개에서 BNeV RNA (7,399 bp)가 확인되었음. 계통 분석 결과 

Newbury strain에 속하는 것으로 나타났으며, 참고 균주 염기서열 (NC007916)과 

81.5% 동일한 것으로 확인되었음. BNeV (Newbury strain)는 한국에서 이미 보고가 

되어 있으나 (참고문헌 43). 기존 보고된 partial 염기서열을 이용하여 분석을 했

을 때, 본 연구에서 확보된 염기서열과는 다른 cluster를 형성하는 것을 확인 되

었음. BNeV에 관한 연구자체가 많지 않기 때문에, 앞으로 송아지 설사와 BNeV에 

대한 추가적인 연구가 필요할 것으로 생각됨. 

그림 50 Phylogenetic analysis of BNeV based on nearly 
complete genome sequences. 

표 27. BKoV 균주 (NC007916)와 전체 유전자 비교 결과

§ Bovine norovirus (BNoV)의 유전체 크기는 일반적으로 7.2-7.3 kb로 알려져 있음. 

21개의 분변 샘플  중, 2개에서 BNoV RNA (7,273-7,307 bp)가 확인되었으며, 

Norovirus GIII type에 속하였음. 또한, 2개 샘플은 동일 그룹 참고 균주 염기서

열(NC_029645)과 85.8% 동일한 것으로 나타났음. 

§ Norovirus는 7개의 genogroup으로 나눠지며, BNoV는 이중 GIII에 속함 (참고문헌 

44) 본 연구결과는 기존 연구와 일치하는 것으로 확인되며, 앞으로 BNoV의 

cross-specices transmission 가능성 등에 대하여 연구하고 최종적으로는 효과적

인 예방대책을 수립하는 데 기여할 것임. 

85282 - - 57.5 61.9 54.2 57.9 - 58.3 - - 56.0 65.4
NA_4_4

75 - - 57.37 61.9 54.2 58.2 - 58.3 - - 55.8 65.4

53954 83.6 85.8 82.1 74.6 75.3 92.2 79.2 81.9 91.2 83.3 84.2 90.96

Sample
Nucleotide identity (%) 

Complete genome polyprotein ORF2
83561 81.5 81.6 87.5



그림 51 Phylogenetic analysis of BNoV based on nearly 
complete genome sequences 

표 28. BNoV 균주 (NC_029645)와 전체 유전자 비교 결과

§ Bovine parechovirus (BParV)의 유전체 크기는 일반적으로 7.7-7.8 kb로 알려져 

있음. 21개의 분변 샘플 중 1개 샘플에서 BParV RNA (7,809 bp)가 확인되었으며, 

Parechovirus A-F에 속하지 않았지만, 일본에서 분리된 균주들과 cluster를 형성

하였음. 또한, 참고 균주 염기서열(BR001751)와 86.3% 동일하였음.

§ BParV는 2021년에 처음으로 보고가 되었음. BParV가 송아지 설사에 대한 역할에 

대하여 많은 보고가 되어 있지 않으나, 설사 분변 및 소화기관에서 발견되어, 송

아지 설사 병원체로서의 가능성이 있는 것으로 여겨지고 있음. 우리나라에서도 

BParV가 존재하는 것을 보고되었음 (참고문헌 45-46). 

§ 본 연구 결과는 앞으로 BParV에 대한 역학 조사등의 추가연구를 하는데 많은 도움

이 될 것으로 예상됨. 

Sample
Nucleotide identity (%) 

Complete genome p48 NTPase p22 Vpg Pro RdRp VP1 VP2
73961 85.8 84.1 85.3 85.3 87.4 87.3 88.1 89.9 87.0
83561 85.8 83.5 85.8 85.1 86.1 87.5 88 85.9 85.3



그림 52 Phylogenetic analysis of BParV based on 
nearly complete genome sequences

표 29. BParV 균주 (BR0001751)와 전체 유전자 비교 결과

§ Bovine torovirus (BToV)의 유전체 크기는 27.9-28.5 kb로 알려져 있으며, 21개 

분변 샘플 중 2개에서 BToV RNA (27,657 bp, 28,423 bp)가 확인되었음. 계통분석

결과, 확인된 2개의 샘플은 중국에서 분리된 균주 (NM073059)와 가장 가까운 것으

로, 캐나다 분리 균주(AY427798)와는 먼 것으로 확인되었음. 또한, 2개의 샘플은 

캐나다 분리 참고 균주 염기서열 (AY427798)과 80.3%, 82.1% 동일한 것으로 나타

났음. 

§ BToV의 경우, 주로 송아지 설사 관련 병원체로 많이 보고되고 있음 (참고문헌 

24). 본 연구에서 확인된 BToV는 중국과 일본 유래 BToV 균주와 가장 밀접한 관련

이 있으며 캐나다 유래 BToV 균주와는 구별이 되었음. 이는 우리나라의 이전 보고

와 일치함 (참고문헌 25)  

Sample
Nucleotide identity (%) 

Complete genome Polyprotein
18897 86.3 88.4



그림 53 Phylogenetic analysis of BToV based on 
nearly complete genome sequences 

표 30. BToV 균주 (AY427798)와 전체 유전자 비교 결과

§ 임상 샘플에서 병원체를 진단하는 전통적인 방법은 잠재적 감염 요인에 대한 사전 

지식이 필요하다는 한계가 있음. 이러한 사전 지식 없이는 진단이 불가능하나, 차

세대염기서열분석법 (Next-Generation Sequencing, NGS)는 이러한 제한을 극복하

는 데 중요한 도구로 각광받고 있음. NGS의 높은 비용 및 실험 및 분석 중의 잠재

적 오류와 같은 여러 어려움에도 불구하고 NGS를 이용한 신/변종 병원체를 발견/

분석하는 연구들은 계속해서 진행되고 있음. 본 연구에서는 최신 NGS 기술을 사용

하여 송아지 설사와 관련된 10가지 새로운 원인 바이러스를 식별하였음. 확인될 

10가지 바이러스들은 기존에 우리나라에서 보고되지 않았던 신규 바이러스 

(CSpV1, BooV, Hunnivirus) 또는, 기존에 보고되었으나 많은 연구가 진행되지 않

은 neglected 병원체 임. 이는 앞으로 송아지 설사 관련 병원체 진단에서 NGS의 

유용성 및 기존 병원체 이외에도 본 연구에서 확인된 병원체들을 고려할 필요가 

있다는 것을 의미함.  

§ 본 연구결과는 앞으로 우리나라에서 송아지 설사관련 병원체에 대한 모니터 및 효

과적인 대응 전략 개발에 유용하게 이용될 수 있음.

Sample
Nucleotide identity (%)
Complete genome pol1ab S M HE N

12151 80.3 78.9 95.5 94.3 87.1 69.8
37284 82.1 78.9 95.5 94.3 87.1 69.8



n 국내 미보고 소 호흡기 바이러스 (BRAV, BRBV) 국내/인도 현황 및 분자유전학 특성 

조사

§ NGS를 이용한 확인된 국내에 보고되지 않았던 소 호흡기 질병과 관련된 바이러스

인 BRAV 및 BRBV에 대한 분포 및 유전적 특성을 확인하고자 하여 다음과 같이 연

구를 진행하였음.

§ 기존 확보된 소 nasal swab 샘플 중, 가용 가능한 샘플을 활용하여 real time 

RT-PCR법 (참고문헌 47)을 이용하여 검사를 수행하였음. 

§ Real time RT-PCR 양성 샘플들은 분자적유전적 특성을 규명하기 위하여 NCBI 데이

터베이스에 등록된 BRAV 및 BRBV의 3D pol 유전자의 염기서열 비교를 통해, 염기

서열 변화가 적은 부위를 분석하여 신규 프라이머를 제작하여 수행하였음.

표 31. BRAV 및 BRVB 검출 및 시퀀싱 프라이머 

§ 국내 13개 농장 506개 nasal swab 샘플을 이용하여 Real time RT-PCR을 수행한 결

과, BRAV는 83개 샘플이 양성 (16.4%)으로, BRVB는 161개 샘플이 양성 (31.8%)로 

판정되었음. 

Target 
Gene Virus Primer 

name
Amplic

-on 
Size

Sequence Modif 
(5')

Modif 
(3')

Referen
ce

3D Pol

BRAV

F

171

CACCTGAACTATGGACTT
GG 　 　

47R CACGGCCTCAATCATCTG 　 　

P GACGTGGACTGGCACCAG
TTTGC HEX BHQ-1

Seq-F
416

GRG TGA CTA YTC ACT 
CAT TGC 　 　 자체제

작Seq-R GAC ATT TTG TGT ACC 
CAY CTC 　 　

BRBV

F

112

AACGCGATTGTGTCCTAG
GG 　 　

47R GCCACTGAGGTTAGCTTC
TC

P CTGTCCTTTGCACGGCGT
GG Cy5.5 BHQ-1

Seq-F
386

RTG TGC TGC AAC CAG 
CAT 　 　 자체제

작Seq-R GCC ACA GAA ACC AAC 
TTC TC



표 32. 국내 nasal swab 샘플을 이용한 BRAV 및 BRVB 검출 결과 

농장 지역
검사 

샘플 수 
BRAV 양성 샘플 

수 
BRVB 양성 샘플 

수
1 경기 9 0 0 
2 경기 13 0 0
3 경기 70 0 23 
4 충남 6 0 3
5 충남 100 41 27
6 충남 33 1 17
7 충남 12 4 5
8 충남 14 2 14
9 충남 119 2 43
10 전북 50 0 3
11 전북 71 28 18
12 경남 5 5 4
13 경남 4 0 4

합계 506 83 (16.4%) 161  (31.8%)

§ 또한, BRAV는 13개 농장 중 7개 농장에서 (53.8%), BRBV는 10개 농장에서 (76.9%) 

검출되었음. 경기지역 농장 3곳에서는 BRAV 및 BRBV가 모두 검출되지 않았음. 또

한, 대부분 농장에서 BRAV 및 BRBV가 복합감염이 되어 있는 것으로 확인되었음. 

국내에서 BRAV 및 BRBV가 예상보다 많이 퍼져 있다는 것을 의미함. 또한, 기존에 

평가한 6종의 호흡기 병원체들과 복합감염을 확인하였음. 

§ 그 결과, 총 11개 BRAV 및 BRBV 양성 농장 중, BRAV+BRBV 복합감염 농장이 4개 농

장 (36.4%)으로 가장 높은 양성율을 나타내었으며, BRAV 또는 BRBV 단독감염 농장

은 낮은 것으로 확인되었음. 또한, 다른 병원체들과 복합감염된 농장들은  총 6개 

농장 (54.5%)으로 관찰되었음. 

표 33.  국내 호흡기 병원체 8종 농장 감염 현황 (BRAV 및 BRBV 양성 농장 기반)

         

병원체 
양성 농장 수

(총 11개)
BRAV - 
BRBV 1 

BRAV+BRBV 4 
BRBV+BVDV1+BVDV2 3 

BRAV+BRBV+BRSV 1 
BRAV+BRBV+BVDV1+BVDV2 2 

§ 인도에서의 BRAV 및 BRBV의 현황을 확인하기 위해, 10개의 농장 500개 샘플을 대

상으로 Real time RT-PCR을 수행한 결과, BRAV는 19개 샘플이 양성 (3.8%)으로, 

BRVB는 4개 샘플이 양성 (0.8%)로 판정되었음. 또한, BRAV는 10개 농장 중 6개 농

장에서 (60.0%), BRBV는 2개 농장에서 (20%) 검출되었음. 한국과는 다르게 인도에

서의 BRAV 및 BRBV는 낮은 양성율을 보이며, 특히 BRVB의 양성율이 높은 한국과는 

다르게 BRAV의 양성률이 높게 나타났음.  



표 34. 인도 nasal swab 샘플을 이용한 BRAV 및 BRVB 검출 결과

농장 지역
검사 

샘플 수 
BRAV 양성 샘플 

수 
BRVB 양성 샘플 

수
1 Haryana 50 1 0 
2 Haryana 50 4 0
3 Haryana 50 0 0
4 Punjab 50 1 0
5 Punjab 50 6 2
6 Haryana 50 0 0
7 Haryana 50 6 2
8 Haryana 50 1 0
9 Haryana 50 0 0
10 Punjab 50 0 0

합계 500 19 (3.8%) 4 (0.8%)

§ 총 6개 BRAV 및 BRBV 양성 농장 중, 복합감염된 농장들은  총 5 농장 (83.3%)으로 

관찰되었음. 이는 한국과 마찬가지로 BRAV 및 BRVB는 단독감염보다 다른 호흡기 

바이러스 병원체와 같이 복합감염 형태로 나타난다는 것을 의미함. 

표 35.  인도 호흡기 병원체 8종 농장 감염 현황 (BRAV 및 BRBV 양성 농장 기반)

      

병원체 
양성 농장 수

(총 6개)
BRAV 1 (16.7%)

BRAV+BVDV1 1 (16.7%)
BRAV+BVDV2 1 (16.7%)

BRAV+BRBV+BVDV1 1 (16.7%)
BRAV+BVDV1+IDV 1 (16.7%)

BRAV+BRBV+BVDV1+BVDV2 1 (16.7%)

§ Real time RT-PCR에서 양성으로 확인된 샘플들을 이용하여 3D pol 유전자 염기서

열 분석통해 BRBV 및 BRBV의 분자유전학적 특성을 분석하였음. 

§ BRAV의 경우, 총 47개의 샘플 (국내 샘플 39개, 인도 8개)에서 유전자 염기서열 

분석이 되었음. 그. 분석된 BRAV 샘플들은 5개의 국내 샘플을 제외하면 모두 BRAV 

1형이며, 나머지 5개의 국내 샘플은 BRAV 2형 균주로 확인되었음. 

§ 또한, 인도 BRAV의 경우, BRAV1에 속하지만, 국내 BRAV와 달리 별도의 cluster를 

형성하는 것을 확인할 수 있었음. 



그림 54 Phylogenetic tree of BRAV based on 3D pol gene

§ BRBV의 경우, 총 59개의 국내 샘플에서 유전자 염기서열 분석이 되었음. 분석된 

BRBV 샘플들은  BRBV 1 (1개), BRBV 2 (46개), BRBV 4형 (12개)으로 확인되었음. 

다만, BRBV2는 크게 2개의 cluster를 형성하는 것으로 확인되었음.



 

그림 55 Phylogenetic tree of BRBV based on 3D pol gene

§ 3D pol 유전자를 이용한 분석 시, 위에서 기술한 NGS를 이용한 complete genome 

sequences 가 확인된 샘플 결과와 같이 BRAV 1형 및 BRAV 2형만 검출되었음. 이는 

3D pol 유전자를 이용한 BRAV 분자유전학 특성분석만 해도 complete genome 

sequence를 통한 특성분석 결과와 같다는 것을 의미함. 반면에 BRBV의 경우, NGS

에서는 BRBV 1형, 2형, 3형이 확인되었지만, 3D pol 유전자로 분석했을 때에는 

BRBV 3형은 검출되지않았고, BRBV 4형이 확인되었음. 이는 3D pol 유전자의 특성

에 의한 것으로 추정됨.  

§ BRAV 및 BRBV는 지금까지 국내에서 neglected 소 호흡기 병원체로 생각되어, 발생 

현황 및 특성이 전혀 연구되지 않았음. 하지만, 본 연구를 통해 그동안 우리나라

에서 보고되지 않았던 BRAV 및 BRBV를 NGS를 통해 그 존재를 확인하였고, 

targeted assay를 통해, 한국 및 인도의 nasal swab 샘플을 이용하여, BRAV 및 

BRBV의 현황을 파악하였으며, 분자 유전학적 특성도 규명하였음.

§ BRDC의 정확한 원인체는 여전히 불확실하지만, 다양한 스트레스 요소의 결합이 바

이러스 및 세균 감염을 유발하여 BRDC로 발전할 수 있다고알려져 있음. BRAV 및 

BRBV가 그 중 하나일 것으로 여겨지지만, BRDC 발병에 어떤 역할을 하는지 정확히 

밝혀지지 않아 발병기전에 관한 추가적인 연구 및 국내 monitoring에 관한 추가 

연구가 필요할 것으로 생각됨. 



n 국내 미보고 송아지 설사관련 바이러스 (CSpV1) 국내 분포 및 분자유전학 특성 조사

§ NGS를 이용한 확인된 국내에 보고되지 않았던 송아지 설사관련 바이러스인 CSpV1

에 대하여 분포 및 유전적 특성을 확인하고자 하여 다음과 같이 연구를 진행하였

음.

§ 생후 60일 미만의 한우 송아지의 설사변 140개 (C.parvum 양성: 70개, C.parvum은

성: 70개)을 이용하여 유전자를 추출한 후, CsPV1의 RdRP 유전자를 증폭하여, 

CsPV1을 검출하였음 (참고문헌 48).  

§ 그 결과, 그 결과 140개 샘플 중 28개 샘플에서 CSpV1 양성으로 판정 (20% 양성

율) 되었으며, C.parvum 감염에 따른 CSpV1 양성율은 C.parvum 양성 샘플에서 

31.4% (70개중 22개), C.parvum 음성 샘플에서 8.6% (70개 중 6개)로 나타나 

CSpV1와 C.parvum간 연관성이 있는 것으로 확인되었음.

표 36.  실험에 사용된 분변 샘플과 CSpV1 PCR 검사 결과  

 

§ 또한, 확보한 28개의 CSpV1의 DNA 염기서열은 미국 NCBI에 등록하였음 (Accession 

no: OR402848 – OR402875). 28개 CSpV1 RdRP유전자의 유사성은 98.3-100%로 기존 

해외연구를 통해 보고된 참고 염기서열 유사성 (미국: 95.6-96.5%, 중국: 

95.5-96.4%, 일본: 94.-96.8%) 보다 높을 뿐만 아니라, 동일한 농장에서 검출된 

CSpV1은 같은 유전자 군집을 이루는 것으로 나타남. 이 연구 결과는 이전 연구결

과와 일치하면서도 특이한 양상을 나타내고 있음. 일본에서 발견된 CSpV1의 RdRp 

유전자가 지리적 분포를 기반으로 특정한 군집을 형성한다는 이전의 연구 결과와 

일치함(참고문헌 49). 이러한 군집화 패턴은 CSpV1이 C.parvum을 모니터링하는 데 

유용하게 활용될 수 있다는 가능성을 시사함. C.Parvum을 진단하거나 모니터링하

는 데 전통적인 방법으로는 어려움이 있는데, 이는 Oocyst 벽의 구조 때문임 (참

고문헌 50). 이에 반해, CSpV1은 이러한 어려움을 극복하고 C.parvum의 역학 연구

에 기여할 수 있는 유용한 도구로 간주될 수 있음. 이러한 결과는 CSpV1이 

C.parvum의 유전체 및 역학 연구에 적합한 대안으로 간주될 수 있음을 시사하고 

있음. 

농장 지역 샘플 수 
CSpV1 양성샘플 수 (%)

C. parvum 
양성 

C. parvum 
음성 합계

1

경기

14 3 (42.9) 1 (14.3) 4 (28.6)
2 6 0 (0.0) 0 (0.0) 0 (0.0)
3 42 0 (0.0) 0 (0.0) 0 (0.0)
4 2 0 (0.0) 0 (0.0) 0 (0.0)
5

충남

28 7 (50.0) 1 (7.1) 8 (28.6)
6 4 0 (0.0) 0 (0.0) 0 (0.0)
7 6 2 (66.7) 0 (0.0) 2 (33.3)
8 2 1 (100.0) 0 (0.0) 1 (50.0)
9 8 3 (75.0) 0 (0.0) 3 (37.5)
10

전북
18 5 (55.6) 4 (44.4) 9 (50.0)

11 2 1 (100.0) 0 (0.0) 1 (50.0)
12 4 0 (0.0) 0 (0.0) 0 (0.0)
13 경남 4 0 (0.0) 0 (0.0) 0 (0.0)

         총합 140 22 (31.4) 6 (8.6) 28 (20.0)



그림 56 Phylogenetic tree of CSpV1 
based on RdRP gene: () 샘플링한 달  

§ 우라니라에서는 C.parvum에 의한 송아지설사가 많은 문제를 유발하는 것으로 알려

져 있으나, 공생 바이러스인 CSpV1에 대한 발생 현황 및 특성이 전혀 연구되지 않

았음. 하지만, 본 연구를 통해 그동안 우리나라에서 보고되지 않았던 CSpV1을 NGS

를 통해 그 존재를 확인하였고, targeted assay를 통해, 분변 샘플을 이용하여, 

CSpV1와 C.parvum의 연관성, 현황을 파악하였으며, 분자 유전학적 특성도 규명하

였음. 앞으로, parvum과의 연관성 규명, 및 국내 monitoring에 대한 추가 연구가 

필요할 것으로 생각됨. 

§ 본 연구결과는 Verterinary Science에 개제되었음 (Vet. Sci. 2023, 10(11), 633; 

https://doi.org/10.3390/vetsci10110633) 



n 국내 미보고 송아지 설사관련 바이러스 (CSpV1) 신규 진단법 개발

§ 국내 CSpV1 존재를 규명하기 위하여, 기존에 알려진 방법을 이용하여 RdRP 또는 

capsid 유전자 전체를 증폭하여 그 존재를 확인하였음. 하지만, 1,000bp 정도의 

큰 size의 product를 증폭하여 진단하는 방법은 효율적이지 않는 것으로 판단되어 

신규 신단법을 개발하였음. 

§ 확보된 국내 CSpV1 유전자 염기서열과 NCBI 데이터베이스에 등록된 CSpV1들의 염

기서열 비교를 통해, 염기서열 변화가 적은 부위를 분석하고, NBCI에서 제공하는 

ORFfinder (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder)를 이용하여 ORF간 겹치는 

부위를 제외한, CSpV1의 유전자를 검출하여 진단할 수 있는 부위 특이적인 primer

를 제작하였음. Primer는 CSpV1 dSRNA1 (RdRp)를 검출할 수 있는 프라이머, CSpV1 

dsRNA 2 (capsid 단백질)를 검출할 수 있는 2개 set로 구성하였음. 

§ 임상샘플을 이용하여 보고된 CSpV1의 RdRP 유전자 및 capsid 유전자를 증폭하는 

프라이머 (참고문헌 48)를 이용하여 CSpV1을 검출하였을 때는 10개 샘플 중, 4개 

샘플에서 CSpV1의 RdRP 유전자가 검출되었고, capsid 유전자는 검출되지 않았음. 

반면에 신규 제작한 CSpV1 프라이머 set 1, 2를 사용하였을 때는 10개 샘플 중 9

개 샘플에서 CSpV1이 검출되었음. 또한, 유전자 염기서열 분석을 통하여 증폭산물

이 CSpV1 유전자인 것을 확인하였음. 

§ 이는 기존 보고된 프라이머 2종은 CSpV1의 RdRp 및 Capsid 유전자의 대부분(약 

1,000 bp)을 증폭시키는 것으로 설계되었기 때문에 PCR의 효율이 상대적으로 낮거

나, CSpV1의 유전자 양이 적을 경우에는 검출이 어려운 단점이 있음. 반면에 신규 

설계 프라이머는 227bp (RdRP), 228 bp (Capsid)의 상대적으로 작은 size의 유전

자 절편을 증폭시키기 때문에 검출효율이 높아서 기존 프라이머 보다 검출효율이 

높은 것으로 판단됨. 

§ 향후, 본 진단방법을 이용하면 기존 검출방법대비 CSpV1을 더 효율적으로 검출할 

수 있을 것으로 판단되며, 이는 앞으로 국내에 존재하는 CSpV1의 monitoring  및 

유전적 특성 규명에 이용될 수 있을 것으로 판단됨. 



그림 58 기존 CSpV1 RdRP 유전자 검출 
프라이머를 이용한 송아지 설사샘플에 존
재하는 CSpV1 검출 결과

     그림 59 기존 CSpV1 Capsid 유전자 검출 
프라이머를 이용한 송아지 설사샘플에 존재
하는 CPpV1 검출결과  

그림 60 신규 CSpV1 프라이머 set 1 
(RdRP)를 이용한 소 설사샘플에 존재하는 
CSpV1 검출 결과  

  그림 61 신규 CSpV1 프라이머 set 2 
(Capsid)를 이용한 소 설사샘플에 존재하는 
CSpV1 검출 결과  

§ 본 연구결과는 “소 유래 작은와포자충 바이러스 1 진단용 프라이머 세트, 조성물 

진단 키트 및 진단 방법”으로 2023년 9월 특허 출원이 되었음.

n 국내 미보고 송아지 설사관련 바이러스 (BooV) 국내 분포 및 유전적 특성 조사

§ NGS를 이용한 확인된 국내에 보고되지 않았던 송아지 설사관련 바이러스인 BooV에 

대하여 분포 및 유전적 특성을 확인하고자 하여 다음과 같이 연구를 진행하였음.



§ 13개 한우농가에서 생후 60일 미만의 한우 송아지의 설사변 70개를 무작위로 선택

한 다음 BooV 및 송아지 설사와 관련된 병원체인 BRV, BCV, BVDV, C.parvum, 

Giardia spp., 및 Eimeria spp.에 대해 검사를 수행하였음. BooV 검출 프라이머는 

본 연구를 위해서 직접 설계하여 사용하였음. 

§ 송아지 설사와 관련된 각 병원체의 양성진단율은 BooV (25/70, 35.7%)가 가장 높

게 나타났으며, BRV (13/70, 18.6%), BVDV 2 (4/70, 5.7%), BCV (3/70, 4.3%), 

BVDV1 (1/70, 1.4%)로 확인되었음. C. parvum, Giardia spp., Eimeria spp.는 검

출되지 않았음. 또한, 13개농장 중, 10개의 농장에서 BooV가 검출되어 76.9%로 가

장 높은 감염  또한,  BooV는 13개 농장 중 10개 농장에서 (76.9%)에서 검출이 되

어 가장 높은 양성율을 나타냈었음. 

표 40  BooV를 비롯한 송아지 설사 관련 병원체 검출 결과 

§ BooV와 다른 병원체 간의 관계를 확인하기 위해 BooV 및 다른 병원체의 동시 감염

률을 확인해본 결과, 25개의 BooV 양성 대변 샘플 중 20개 (80.0%)은 BooV 단독 

감염이었으며, 4개 (16.0%)는 BRV와 1개는 BVDV2 (4.0%)와 동시 감염되었음.

표 41  BooV 감염형태 (70개 분변 샘플 중 25개의 BooV 양성샘플 중) 

§ BooV의 분자적 특성을 확인하기 위해 25개의 BooV PCR product를 염기서열 분석을 

수행하였음. 얻어진 모든 염기서열은 NCBI GenBank 데이터베이스에 등록되었음 

(Accession no: OR467506-OR467530). 계통분석 결과, 25개 모든 샘플은 BooV B로 

확인되었으며, 83-100% 동일한 것으로 나타났음. 

Pathogens Number of positive 
calves (positive rates, %)

Number of positive farms 
(positive rates, %)

Bovine rotavirus 13 (18.6) 8 (61.5)

Bovine coronavirus 3 (4.3) 2 (15.4)

Bovine boosepivirus 25 (35.7) 10 (76.9)
Bovine viral diarrhea virus 
type 1 1 (1.4) 1 (7.7)

Bovine viral diarrhea virus 
type 2 4 (5.7) 3 (23.1)

Cryptosporidium parvum 0 (0.0) 0 (0.0)

Giardia spp. 0 (0.0) 0 (0.0)

Eimeria spp. 0 (0.0) 0 (0.0)

Pathogens Number of positive calves Prevalence (%)
BooV 20 80.0
BooV+BRV 4 16.0
BooV+BVDV2 1 4.0
Total 25 100.0



그림 63 Phylogenetic tree of BooV

§ 이 연구에서는 송아지 설사 관련된 병원체 중에서 BooV가 가장 높은 양성율 

(35.7%) 및 대부분의 농장 (76.9%)에서 감염된 것으로 확인되었을 뿐만 아니라, 

대부분의 BooV 감염 사례가 단일 감염 (80%)이었음. 제한된 샘플 수를 고려하더라

고, 대부분의 BooV 양성 케이스가 단독 감염되었다는 사실은 우리나라에서 BooV가 

송아지 설사와 관련 중요한 병원체일 가능성을 의미하고 있음. 본 연구에서는 13

개 농장 70개 샘플을 이용하여 BooV에 대한 연구를 진행하였지만, 앞으로 더 많은 

농장, 더 많은 분변샘플을 이용하여 연구를 진행하여 우리나라 송아지 설사에서의 

BooV의 현황을 파악할 필요가 있다는 것을 의미함. 또한, BooV가 송아지 설사를 

유발하는 기전 및 임상적 의미에 관한 많은 연구가 필요하다는 것을 시사하고 있

음.  

n 국내 미보고 송아지 설사관련 바이러스 (BooV) 신규 진단법 개발

§ BooV 진단을 위해서 NGS 연구로 확보한 BooV 전장유전체 염기서열과 NCBI 데이터

베이스에 등록된 Boosepivirus 전장유전체의 비교를 통해, 염기서열 변화가 적은 

부위를 분석하고 Boosepivirus를 진단할 수 있는 부위 특이적인 primer를 제작하

였음 (표 2). Primer는 2가지 Forward primer 와 1가지 Reverse primer를 조합하

여 사용할 수 있도록 설계하였음. 이는 BooV F1-BooVR1 primer를 이용한 PCR에 의

하여 검출이 되지 않았을 경우에는 해당 증폭산물 (BooV F1-BooV R1 primer를 이

용한 유전자 증폭 산물)을 template로 이용하여 BooV F2-BooV R1을 프라이머를 사

용한 semi-nested PCR을 수행할 수 있도록 설계하였음.  

§ 설계한 진단법의 평가를 위하여 10개의 송아지 설사 분변 샘플을 이용해서 진단을 



수행한 결과, 1차 PCR (BooV F1-BooV R1) 결과 10개중 8개 샘플에서 검출이 되었

으며 (그림 64), 검출이 되지 않은 2개의 샘플을 2차 semi-nested PCR (BooV 

F2-BooV R1)을 수행한 결과, 2개 샘플 모두 검출 되었음(그림 65). 본 연구를 통

해, 개발된 신규 BooV 진단법은 송아지 설사 병원체인 BooV를 효과적으로 진단할 

수 있뿐만 아니라, 추가연구에 이용될 수 있을 것으로 판단됨. 

그림 64 BooV 진단 1차 PCR 결과 

그림 65 BooV 2차 PCR (Semi-nested PCR) 

§ 본 연구결과는 “소 유래 부세피바이러스 진단용 프라이머 세트, 진단 키드 및 진

단 방법”으로 2023년 9월 특허 출원이 되었음

그림 66 BooV 진단법 특허출원번호 통지
서

n 인도 추가 네트워크 구축 진행 (DUASU 수의대)

§ 본 과제를 통해 얻어진 결과들을 바탕으로 인도 현지 네트워크 확장을 위하여 인

도 DUVASU 수의과대학 (Pandit Deen Dayal Upadhyaya pashu Chikitsa Vigyan 

Vishwavidyalaya Evam Go Anusandhan Sansthan)과 미팅을 진행하였음. 

§ DUVASU 수의과대학의 경우, 인도 농가에서도 체계적인 관리 프로그램의 필요성을 

인식하고 있는 상태이며, 특히 송아지 설사와 관련된 부분에 대하여 많은 관심을 

보였고, LOI를 보내온 상태임.  



§ 인도 역시, BRV등 주요한 병원체 및 CSpV1 등의 본 연구팀이 확인한 neglected 병

원체등 다양한 병원체가 송아지 설사에 관여할 가능성이 높고, 이들 병원체들이 

국내 유입 가능성도 있기 때문에 이에 대한 추가적인 연구가 필요할 것으로 생각

됨. 또한, C.parvum의 공생 바이러스인 CSpV1의 경우 인도 내 소  C.parvum 감염

에 대한 보고가 다수 있으며, C.parvum의 경우 사람도 감염될 수 있는 병원체이기 

때문에 이에 대한 유병율을 확인하고 검출방법을 확립하는 것이 원헬스 측면으로

도 의미가 있을 것으로 생각됨.

                     

그림 67 인도 DUVASU 수의대의 LOI

나. 고찰 및 향후 계획 

n 본 연구팀은 인도 현지 네트워크를 성공적으로 구축하여 그동안 연구가 많이 되지 

않았던 인도 및 한국에서의 소 호흡기 병원체에 대한 역학조사를 실시하여, 앞으로 

소 호흡기 질병관리에 대한 방향성을 제시하였음.

n 본 연구에서는 한국 및 인도 소 호흡기 샘플 및 한국 분변 샘플을 확보하고, 기존에 

알려진 소 호흡기 및 설사관련 병원체가 검출되지 않은 샘플들을 이용하여, 소 호흡

기 관련 신규바이러스 2종 (BRAV, BRVB) 및 송아지 설사관련 신규바이러스 2종 

(CSpV1, BooV)를 발견하였을 뿐만 아니라,기존에 검사를 수행하지 않았던 neglected 

바이러스들을 발견하여 NGS를 이용한 병원체 진단의 유용성을 제시하였음.

n 현재 한국축산데이터는 세계 최대의 소 사육국가인 인도 시장 진출하고 있음. 인도 

자회사를 통해 축우 사료 공급 및 대상 사업을 진행하고 있으며, 현지 네크워크를 

확장하고 있음. 본 과제를 통해 개발, 기술 이전된 소 병원체 진단법들을 활용하여, 

현지 네트워크 확장 및 축우 대상 헬스케어 사업을 확대할 예정임.  

n 또한, 본 과제를 통해 발견된 신규 병원체에 관련 진단키트 및 백신개발등의 산업화

를 위한 협업을 추진하고자 함. 
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3. 연구개발과제의 수행 결과 및 목표 달성 정도

 1) 연구수행 결과

  (1) 정성적 연구개발성과

소 호흡기 병원체 조사를 위한 인도 현지 네트워크 구축 

소 소화기 병원체 조사를 위한 추가 인도 네트워크 구축 

소 호흡기 병원체 진단용 multiplex real time PCR 진단법 수립

한국 인도 소 호흡기 병원체 역학조사 및 유전자 분석 

한국 소 설사 병원체 역학조사 

NGS를 이용한 국내 소 호흡기 및 소 설사 관련 바이러스 검출  

국내 미보고 소 호흡기 바이러스 2종에 대한 현황 연구 수행 (BRAV 및 BRBV)

국내 미보고 소 설사 바이러스 2종에 대한 현황 연구 수행 (CsPV1 및 BooV) 

  (2) 정량적 연구개발성과(해당 시 작성하며, 연구개발과제의 특성에 따라 수정이 가능합니다)

< 정량적 연구개발성과표(예시) >

(단위 : 건, 천원)

  연도

성과지표명

1년차

(2022)

2단계

(2023)
계

가중치

(%)

전담기관 등록ㆍ기탁 지표1」

학술발표
목표(단계별) 2 2 4

20
실적(누적) 2 2 4

논문발표
목표(단계별) 0 2 2

-
실적(누적) 0 1 1

특허출원
목표(단계별) 0 1 1

30
실적(누적) 0 2 2

연구개발과제 특성 반영 지표2」

기술실시
목표(단계별) 0 1 1

10
실적(누적) 0 1 1

고용창출
목표(단계별) 3 3 6

40
실적(누적) 3 2 5

계
목표 5 9 14

100
실적 5 9 14

  * 1」전담기관 등록ㆍ기탁 지표: 논문[SCI Expanded(SCIE), 비SCIE, 평균Impact Factor(IF)], 특허, 보고서원문, 연구시설·

장비, 기술요약정보, 저작권(소프트웨어, 서적 등), 생명자원(생명정보, 생물자원), 표준화(국내, 국제), 화합물, 신품종 



등을 말하며, 논문, 학술발표, 특허의 경우 목표 대비 실적은 기재하지 않아도 됩니다.

  * 2」연구개발과제 특성 반영 지표: 기술실시(이전), 기술료, 사업화(투자실적, 제품화, 매출액, 수출액, 고용창출, 고용효과, 

투자유치), 비용 절감, 기술(제품)인증, 시제품 제작 및 인증, 신기술지정, 무역수지개선, 경제적 파급효과, 산업지원(기

술지도), 교육지도, 인력양성(전문 연구인력, 산업연구인력, 졸업자수, 취업, 연수프로그램 등), 법령 반영, 정책활용, 설

계 기준 반영, 타 연구개발사업에의 활용, 기술무역, 홍보(전시), 국제화 협력, 포상 및 수상, 기타 연구개발 활용 중 선

택하여 기재합니다

(연구개발과제 특성별로 고유한 성과지표를 추가할 수 있습니다).

  * 1」 정밀도, 인장강도, 내충격성, 작동전압, 응답시간 등 기술적 성능판단기준이 되는 것을 의미합니다.

  * 2」 비중은 각 구성성능 사양의 최종목표에 대한 상대적 중요도를 말하며 합계는 100%이어야 합니다.

 

  (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

The First 

Identification 

of 

Cryptosporid

ium parvum 

Virus-1 

(CSpV1) in 

Hanwoo 

(Bos taurus 

coreanae) 

Calves in 

Korea.

Veterinary 

Science

Chae JB, 

Shin SU, 

Kim S, Jo 

YM, Roh 

H, Chae 

H, Kim 

WG, Chae 

JS, Song 

H, Kang 

JW

10(11) 스위스 MDPI SCIE
23년 10월 

26일 
2306-7381 100

  □ 국내 및 국제 학술회의 발표

번호 회의 명칭 발표자 발표 일시 장소 국명

1 대한 수의학회 채*병 22년 11월 17일 제주 한국

2 대한 수의학회 채*병 22년 11월 17일 제주 한국

3 대한 수의학회 강*원 23년 11월 30일 제주 한국

4 대한 수의학회 강*원 23년 11월 30일 제주 한국

  □ 기술 요약 정보

연도 기술명 요약 내용 기술 완성도 등록 번호 활용 여부 미활용사유
연구개발기관 

외 활용여부
허용방식

< 연구개발성과 성능지표(예시) >

평가 항목

(주요성능1」)
단위

전체 항목에서 

차지하는 

비중2」(%)

세계 최고
연구개발 전

국내 성능수준

연구개발 

목표치
목표설정 근거

보유국/보유기관 성능수준 성능수준
1단계

(YYYY~YYYY)

1

신규 소 

Influenz

a D 

virus 

분리

개 30 - - -
2개 서열 

이상
NCBI 신규 유전체 등록 

2

소 

호흡기 

질병 

원인체 

역학조

사 수

종류 20 - - - 4종류 이상

소 호흡기 질병 주요 

원인체(Influenza D virus, 

BRSV, PI-3, IBR, BVDV 

등)

3
분석 

개체수
마리 20 - - -

500마리 

이상

신규 병원체 발견을 위한 

예상 개체수(자체 판단)

4

원인체 

진단: 

민감도/

특이도

% 30 >85 >85 >85 >90
분자진단 국제기준 (ISO 

13485)



  □ 보고서 원문

연도 보고서 구분 발간일 등록 번호

  □ 생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물

번호 생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 명 등록/기탁 번호 등록/기탁 기관 발생 연도

  [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

소 유래 작은와포자충 

바이러스 1 진단용 

프라이머 세트, 조성물 

진단 키트 및 진단 

방법

한국
한국축산

데이터

23년9월 

24일 

10-2023

-012758

7

100

2

소 유래 

부세피바이러스 진단용 

프라이머 세트, 진단 

키드 및 진단 방법

한국
한국축산

데이터

23년 

9월 

27일

10-2023

-013069

1

100

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

능).

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

  □ 저작권(소프트웨어, 서적 등)

번호 저작권명 창작일 저작자명 등록일 등록 번호 저작권자명 기여율

  □ 신기술 지정

번호 명칭 출원일 고시일 보호 기간 지정 번호

 

  □ 기술 및 제품 인증

번호 인증 분야 인증 기관
인증 내용

인증 획득일 국가명
인증명 인증 번호

 

  □ 표준화

   ㅇ 국내표준

번호 인증구분1｣ 인증여부2｣ 표준명 표준인증기구명 제안주체 표준종류3｣ 제안/인증일자

     * 1｣ 한국산업규격(KS) 표준, 단체규격 등에서 해당하는 사항을 기재합니다.

     * 2｣ 제안 또는 인증 중 해당하는 사항을 기재합니다.

     * 3｣ 신규 또는 개정 중 해당하는 사항을 기재합니다.

   ㅇ 국제표준



번호
표준화단계구분1

｣ 표준명 표준기구명2｣ 표준분과명
의장단 

활동여부

표준특허 

추진여부

표준개발 

방식3｣ 제안자
표준화 

번호
제안일자

     * 1｣ 국제표준 단계 중 신규 작업항목 제안(NP), 국제표준초안(WD), 위원회안(CD), 국제표준안(DIS), 최종국제표준안

(FDIS), 국제표준(IS) 중 해당하는 사항을 기재합니다.

     * 2｣ 국제표준화기구(ISO), 국제전기기술위원회(IEC), 공동기술위원회1(JTC1) 중 해당하는 사항을 기재합니다.

     * 3｣ 국제표준(IS), 기술시방서(TS), 기술보고서(TR), 공개활용규격(PAS), 기타 중 해당하는 사항을 기재합니다.

  [경제적 성과]

  □ 시제품 제작

번호 시제품명 출시/제작일 제작 업체명 설치 장소 이용 분야
사업화 소요 

기간

인증기관

(해당 시)

인증일

(해당 시)

  □ 기술 실시(이전) 

번호
기술 이전 

유형
기술 실시 계약명

기술 실시

대상 기관

기술 실시

발생일

기술료

(해당 연도 발생액) 

누적

징수 현황

1 기술이전
Technology License 

Agreement

Animal 

Industry Data 

India 

Corporation

12.12.01 60,000 $ 60,000 $

     * 내부 자금, 신용 대출, 담보 대출, 투자 유치, 기타 등

  □ 사업화 투자실적

번호 추가 연구개발 투자 설비 투자 기타 투자 합계 투자 자금 성격* 

               

  □ 사업화 현황

번호
사업화 

방식1｣ 사업화 형태2｣ 지역3｣ 사업화명 내용 업체명

매출액
매출

발생 연도

기술

수명
국내

(천원)

국외

(달러)

1 자기실시 국내
팜스플랜케

어 

     * 1｣ 기술이전 또는 자기실시

     * 2｣ 신제품 개발, 기존 제품 개선, 신공정 개발, 기존 공정 개선 등

     * 3｣ 국내 또는 국외

  □ 매출 실적(누적)

사업화명 발생 연도
매출액

합계 산정 방법
국내(천원) 국외(달러)

합계

 

  □ 사업화 계획 및 무역 수지 개선 효과



성과

사업화 계획

사업화 소요기간(년)

소요예산(천원)

예상 매출규모(천원)
현재까지 3년 후 5년 후

시장

점유율

단위(%) 현재까지 3년 후 5년 후

국내

국외

향후 관련기술, 제품을 

응용한 타 모델, 제품 

개발계획

무역 수지

개선 효과(천원)

수입대체(내수)
현재 3년 후 5년 후

수출

  □ 고용 창출

순번 사업화명 사업화 업체
고용창출 인원(명)

합계
yyyy년 yyyy년

합계

  □ 고용 효과

구분 고용 효과(명)

고용 효과

개발 전
연구인력

생산인력

개발 후
연구인력

생산인력

  □ 비용 절감(누적)

순번 사업화명 발생연도 산정 방법 비용 절감액(천원)

합계

  □ 경제적 파급 효과 

(단위: 천원/년)

구분 사업화명 수입 대체 수출 증대 매출 증대 생산성 향상
고용 창출 

(인력 양성 수)
기타

해당 연도

기대 목표

  □ 산업 지원(기술지도)

순번 내용 기간 참석 대상 장소 인원

 

  □ 기술 무역 



(단위: 천원)

번호 계약 연월 계약 기술명 계약 업체명
계약업체 

국가
기 징수액 총 계약액

해당 연도 

징수액

향후

예정액

수출/

수입

  [사회적 성과]

  □ 법령 반영

번호
구분

(법률/시행령)

활용 구분

(제정/개정)
명 칭 해당 조항 시행일 관리 부처

제정/개정

내용

  □ 정책활용 내용

번호
구분

(제안/채택)
정책명

관련 기관

(담당 부서)
활용 연도 채택 내용

  □ 설계 기준/설명서(시방서)/지침/안내서에 반영

번호
구 분

(설계 기준/설명서/지침/안내서)

활용 구분

(신규/개선)

설계 기준/설명서/

지침/안내서 명칭
반영일 반영 내용

  □ 전문 연구 인력 양성

번호 분류 기준 연도
현황

학위별 성별 지역별

박사 석사 학사 기타 남 여 수도권 충청권 영남권 호남권 기타

  □ 산업 기술 인력 양성 

번호 프로그램명 프로그램 내용 교육 기관 교육 개최 횟수 총 교육 시간 총 교육 인원

  □ 다른 국가연구개발사업에의 활용

번호 중앙행정기관명 사업명 연구개발과제명 연구책임자 연구개발비

  □ 국제화 협력성과

번호
구분

(유치/파견)
기간 국가 학위 전공 내용

  □ 홍보 실적

번호 홍보 유형 매체명 제목 홍보일

  □ 포상 및 수상 실적

번호 종류 포상명 포상 내용 포상 대상 포상일 포상 기관

 

  [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)

<참고 1> 연구성과 실적 증빙자료 예시 

성과유형 첨부자료 예시

연구논문  논문 사본(저자, 초록, 사사표기)을 확인할 수 있는 부분 포함, 연구개발과제별 중복 첨부 불가)

지식재산권
 산업재산권 등록증(또는 출원서) 사본(발명인, 발명의 명칭, 연구개발과제 출처 포함), 품종인 경우 

품종보호권 등록증 또는 생산․판매 신고증명서

제품개발(시제품)  제품개발사진 등 시제품 개발 관련 증빙자료

기술이전  기술이전 계약서, 기술실시 계약서, 기술료 입금 내역서 등

사업화

(상품출시, 공정개발)
 사업화된 제품사진, 매출액 증빙서류(세금계산서, 납품계약서 등 매출 확인가능 내부 회계자료) 등

품목허가  미국 식품의약국(FDA) / 식품의약품안전처(MFDS) 허가서

임상시험실시  임상시험계획(IND) 승인서

<참고 2> 국가연구개발혁신법 시행령 제33조제4항 및 별표 4에 따른 연구개발성과의 등록ㆍ기탁 대상과 범위

구분 대상 등록 및 기탁 범위

등록

논문 국내외 학술단체에서 발간하는 학술(대회)지에 수록된 학술 논문(전자원문 포함)

특허 국내외에 출원 또는 등록된 특허정보

보고서원문 연구개발 연차보고서, 단계보고서 및 최종보고서의 원문

연구시설

‧장비

국가연구개발사업을 통하여 취득한 3천만 원 이상 (부가가치세, 부대비용 포함) 연구시설ㆍ장비 

또는 공동활용이 가능한 모든 연구시설ㆍ장비

기술요약정보 연차보고, 단계보고 및 최종보고가 완료된 연구개발성과의 기술을 요약한 정보

생명자원 중 

생명정보

서열·발현정보 등 유전체정보, 서열·구조·상호작용 등 단백체정보, 유전자(DNA)칩·단백질칩 

등 발현체 정보 및 그 밖의 생명정보

소프트웨어 창작된 소프트웨어 및 등록에 필요한 관련 정보

표준

「국가표준기본법」 제3조에 따른 국가표준, 국제표준으로 채택된 공식 표준정보[소관 기술위원회

를 포함한 공식 국제표준화기구(ISO, IEC, ITU)가 공인한 단체 또는 사실표준화기구에서 채택한 

표준정보를 포함한다]

기탁

생명자원 중 

생물자원

세균, 곰팡이, 바이러스 등 미생물자원, 인간 또는 동물의 세포·수정란 등 동물자원, 식물세포·

종자 등 식물자원, DNA, RNA, 플라스미드 등 유전체자원 및 그 밖의 생물자원

화합물 합성 또는 천연물에서 추출한 유기화합물 및 관련 정보

신품종 생물자원 중 국내외에 출원 또는 등록된 농업용 신품종 및 관련 정보

 



 2) 목표 달성 수준 

추 진 목 표 달 성 내 용 달성도(%)

○ 소에서 Influenza D virus 

역학조사 및 유전자 분석

○ 소 호흡기 발병 바이러스 역

학조사 및 유전자 분석 

○ 국내에서 수집된 총 1,657 샘플에서 소 

influenza D virus가 검출되지 않았음. 다만, 

인도에서 수집한 1,000개의 샘플 중 10개에서 

(1%)에서 IDV를 검출하였음. .  

○ 소 호흡기 바이러스 6종에 대하여 한국 및  

인도 샘플을 이용하여 역학 조사 및 유전자  

분석 실시하였음. 또한, NGS를 통해 새롭게 

확인된 BRAV 및 BRBV에 대한 조사를 국내 샘

플을 대상으로 수행하였음 

○ 50

○ 100

4. 목표 미달 시 원인분석(해당 시 작성합니다)

 1) 목표 미달 원인(사유) 자체분석 내용

Ÿ 최근 국내연구에 의하면, 2022년에 수집된 총 999개의 소 샘플 (nasal swab: 954개, 

폐조직: 45개)를 real time RT-PCR 진단법을 이용하여 진단을 한 결과, 경기 및 경북 

소재 농장에서 수집된 14개의 nasal swab 샘플에서 IDV가 검출되었음 (양성율 1.4%) 

Ÿ 또한, 본 연구팀이 검사한 1000개의 인도 nasal swb 샘플에서 IDV는 1% 검출이 되었

음. 

Ÿ 최근 보고와 본 연구결과를 종합하여 볼 때,IDV는 국내에 존재하고 있으나, 양성율이 

낮고 특정 지역에만 검출되었기 때문에, 검사 샘플 수와 해당 지역 검사 농장 수를 더 

늘렸어야 된다고 판단됨. 

 2) 자체 보완활동

Ÿ 본 연구팀은 연구계획서에 기술되어 있는 계획보다, 더 많은 샘플을 확보하여 연구를 

진행하였을 뿐만 아니라, 계획서 상에 기술되어 있지 않은 추가 연구를 진행하였음 

Ÿ 계획서 상에는 총 10-12개 한국 및 인도농가에서 nasal swab 샘플 500개를 확보하는 

것으로 되어 있었으나, 한국에서만 nasal swab 샘플 1,114개, 폐조직 151개, 전혈 

392개를 확보하였고, 인도에서는 1,000개의 nasal swab 샘플을 확보하여 연구를 진행

하였음. 

Ÿ 계획서에서에는 기술되지 않았던, NGS를 이용하여 IDV 검출을 시도하였음. 하지만, 

NGS를 이용해도 IDV를 발견하지 못했지만, 한국에서 보고되지 않았던 신규 소 호흡기 

바이러스 2종 (BRAV, BRBV)을 발견하였고, BRAV 및 BRBV에 대한 국내 현황 및 유

전자 분석을 수행 하였음.   

 3) 연구개발 과정의 성실성



Ÿ 인도 현지 네트워크를 구축하기 위하여, 인도법인과 긴밀하게 소통하여 현지 수의대 

및 축산기업과 네트워크를 구축하였음.  

Ÿ 또한, 인도 DUVASU 수의대와 미팅을 통해서 소 소화기 질병 진단에 대한 수요를 

   확인하였고, LOI를 받는 등 추가 현지 네트워크를 구축하였음

Ÿ 이에 추가 협력을 통한 인도 네크워크 고도화를 위하여, 계획서에는 기술되지 않은 송

아지 설사 병원체에 대한 진단법을 연구, 국내 역학조사를 실시하였음. 

Ÿ 또한, NGS를 통한 송아지 설사에 관련 신규 바이러스 2종 (CSpV1 및 BooV) 및 

neglected 바이러스들을 확인 하였고,  CSpV1 및 BooV의 국내 현황 및 유전자 분석

을 수행하였음.   

 

5. 연구개발성과의 관련 분야에 대한 기여 정도

Ÿ 본 연구팀은 인도 현지 네트워크를 성공적으로 구축하여 그동안 연구가 많이 되지 않

았던 인도 및 한국에서의 소 호흡기 병원체에 대한 역학조사 및 신규 바이러스 발견을 

통하여 앞으로 소 호흡기 질병관리에 대한 방향성을 제시하였음. 또한, 소 소화기 병원

체에 대한 역학조사 및 신규 바이러스를 발견하여, 소 소화기 병원체에 대한 추가적인 

연구의 필요성을 제시하였음.  

Ÿ 또한, 인도와의 지속적인 교류를 통해 추후 협력 가능성을 열어놓았음   

6. 연구개발성과의 관리 및 활용 계획



< 연구개발성과 활용계획표(예시) >

구분(정량 및 정성적 성과 항목) 연구개발 종료 후 5년 이내

국외논문

SCIE 0.4

비SCIE

계 0.4 (총 2건)

국내논문

SCIE

비SCIE

계

특허출원

국내

국외

계

특허등록

국내

국외

계 0.2 (총 1건)

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

2. 성과증빙자료

1) 특허 출원

2) 기술이전

3) 고용창출

4) 논물(SCI)

5) 학술발표
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자체평가의견서
1. 과제현황

과제번호 122061-2

사업구분 OOOOOO사업

연구분야
과제구분

단위

사 업 명 가축질병대응기술고도화지원사업 주관

총괄과제 기재하지 않음 총괄책임자 기재하지 않음

과 제 명

신종 소 인플루엔자 D 바이러스를 포함한 소 

호흡기 질병의 국내/인도 예찰 및 유전자 

특성 조사

과제유형 (개발)

연구개발기관 한국축산데이터 주식회사 연구책임자 강정원

연구기간

연구개발비

(천원)

연차 기간 정부 민간 계

1차년도
22.04.01 ~

22.12.31
257,142,000 64,300,000 321,442,000

2차년도
23.01.01 ~ 

23.12.31
342,858,000 114,300,000 457,158,000

3차년도

4차년도

5차년도

계 600,000,000 178,600,000 778,600,000

참여기업

상 대 국 상대국연구개발기관

※ 총 연구기간이 5차년도 이상인 경우 셀을 추가하여 작성 요망

2. 평가일 :  2024.05.9

3. 평가자(연구책임자) :

소속 직위 성명

한국축산데이터 연구소장 강정원

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 강 정 원
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Ⅰ. 연구개발실적

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

 1. 연구개발결과의 우수성/창의성

  ■ 등급 : 우수 

Ÿ 본 연구팀은 인도 현지 네트워크를 성공적으로 구축하여 그동안 연구가 많이 되지 않았던 인도 

및 한국에서의 소 호흡기 병원체에 대한 역학조사를 실시하여, 앞으로 소 호흡기 질병관리에 대

한 방향성을 제시하였음.

Ÿ 본 연구에서는 한국 및 인도 소 호흡기 샘플 및 한국 분변 샘플을 확보하고, 기존에 알려진 소 

호흡기 및 설사관련 병원체가 검출되지 않은 샘플들을 이용하여, 소 호흡기 관련 신규바이러스 

2종 (BRAV, BRVB) 및 송아지 설사관련 신규바이러스 2종 (CSpV1, BooV)를 발견하였을 뿐만 

아니라,기존에 검사를 수행하지 않았던 neglected 바이러스들을 발견하여 NGS를 이용한 병원

체 진단의 유용성을 제시하였음.  

 2. 연구개발결과의 파급효과

  ■ 등급 : 우수, 

Ÿ 본 연구팀은 인도 현지 네트워크를 성공적으로 구축하여 그동안 연구가 많이 되지 않았던 인도 

및 한국에서의 소 호흡기 병원체에 대한 역학조사를 실시하여, 앞으로 소 호흡기 질병관리에 대

한 방향성을 제시하였음.

Ÿ 또한, 인도와의 지속적인 교류를 통해 추후 협력 가능성을 열어놓았음  

Ÿ 기존에 알려진 소 호흡기 및 설사관련 병원체가 검출되지 않은 샘플들을 이용하여, 소 호흡기 

관련 신규바이러스 2종 (BRAV, BRVB) 및 송아지 설사관련 신규바이러스 2종 (CSpV1, BooV)

를 발견하였음. 이는 앞으로 축우 질병진단 및 관리에 있어 기존에 알려진 병원체 뿐만 아니라, 

신규 확인된 병원체를 고려해야된다는 새로운 방향성을 제시하고 있음. 또한, 앞으로 신규 바이

러스 4종에 대한 국내 분포, 유전적 특성 규명, 분리등 추가적인 연구를 통해 백신 개발등 효율

적인 관리 대책이 필요하다는 것을 시사하고 있음. 

 3. 연구개발결과에 대한 활용가능성

  ■ 등급 : 우수

Ÿ 본 연구에서 확보된 소 호흡기 병원체 진단법 및 한국축산데이터가 자체확보한 송아지 설사관

련 병원체 진단법에대한 한국축산데이터 인도법인과 기술이전계약 체결하였음

Ÿ 또한 본 연구팀이 개발하여 특허출원한 CSpV1 및 BooV 진단법이 향후 소 소화기 질병 병원체 

모니터링에 이용될 수 있을뿐만아니라, 진단키트화 할 수 있을 가능성이 있음  

Ÿ 본 연구에서 이용한 NGS를 이용한 소 호흡기 및 소화기 병원체 검출법도 향후, 소 병원체 모니

터링에 이용될 수 있음. 

Ÿ 인도 현지 네트워크를 구축하였고, 이 네트워크를 이용하여 앞으로 동물 감염병예찰관련 협력가

능함 



 4. 연구개발 수행노력의 성실도

  ■ 등급 : 우수

Ÿ 본 연구팀은 연구계획서에 기술되어 있는 계획보다, 더 많은 샘플을 확보하여 연구를 진행하였

을 뿐만 아니라, 계획서 상에 기술되어 있지 않은 추가 연구를 진행하였음 

Ÿ 계획서 상에는 한국 및 인도 nasal swab 샘플 500개를 확보하는 것으로 되어 있었으나, 한국

에서만 nasal swab 샘플 1114개, 폐조직 151개, 전혈 392개를 확보하였고, 인도에서는 1000

개의 nasal swab 샘플을 확보하여 연구를 진행하였음. 

Ÿ 계획서에서에는 기술되지 않은 송아지 설사 병원체 관련 연구 및 NGS를 통한 신규 바이러스 

발견, 신규바이러스의 국내 분표 현황을 연구하였음.  

Ÿ 인도 현지 네크워크를 구축하기 위하여, 인도법인과 긴밀하게 소통하여 현지 수의대 및 축산기

업과 네트워크를 구축하였음. 또한, 인도 현지 농가 및 연구기관과의 미팅에서 소 소화기 질병 

진단에 대한 수요를 확인하였음. 

Ÿ 이에 추가 협력을 통한 인도 네크워크 고도화를 위하여, 계획서에는 기술되지 않은 송아지 설

사 병원체에 대한 진단법을 연구, 국내 역학조사를 실시하였음. 

Ÿ 또한, NGS를 통한 송아지 설사에 관련 신규 및 neglected 바이러스를 확인하였고,  신규바이러

스의 국내 분포 현황 및 유전자 분석을 수행하였음.   

 5. 공개발표된 연구개발성과(논문, 지적소유권, 발표회 개최 등)

  ■ 등급 : 보통, 미흡, 극히 불량)

계획서 상으로는 논문 2편 출판, 특허출원 1건, 학술대회 4건 발표로 되어 있으며, 

본 연구를 통해서 논문 1편 출판, 특허출원 2건, 학술대회 4건 발표를  수행하였음.
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Ⅱ. 연구목표 달성도

세부연구목표

(연구계획서상의 목표)

비중

(%)

달성도

(%)
자체평가

신규 소 Influenza D virus 분리 30  50
분리는 하지 못했지만, 인도에서 

IDV의 존재를 확인하였음

소 호흡기 질병 원인체 역학조사 

수
20 100

기존 호흡기 병원체 6종에 NGS로 

검출한 BRAV 및 BRBV에 대한 

역학조사를 추가로 수행하였음

분석 개체수 20 100

계획서 상에는 한국 및 인도 nasal 

swab 샘플 500개를 확보하는 

것으로 되어 있었으나, 한국에서만 

nasal swab 샘플 1114개, 폐조직 

151개, 전혈 392개를 확보하였고, 

인도에서는 1000개의 nasal swab 

샘플을 확보하여 연구를 

진행하였음. 

원인체 진단: 민감도/특이도 30 100

본 연구에서 수립한 multiplex 

real time PCR의 R2값은 0.978 - 

0.997로 singleplex real-time 

PCR은 0.983 - 0.994로 

확인되었음

합계 100점 88%

Ⅲ. 종합의견

1. 연구개발결과에 대한 종합의견

본 연구는 인도와의 현지 네트워크 구축을 통하여 IDV를 비롯한 소 호흡기 병원체의 역학조사를 

수행하여 “국내외 신변종 바이러스 협력체계 구축”이라는 당 사업의 목표를 충실히 수행하였음. 

또한, 소 소화기 병원체에 대한 추가적인 연구 및 NGS를 이용한 신규 소 호흡기 및 소화기 병원체 

및 여러 neglected 병원체들을 발견하여 축우 질병진단 및 관리에 있어 기존에 알려진 병원체 뿐

만 아니라, 신규 확인된 병원체를 고려해야된다는 새로운 방향성을 제시하고 있음. 

2. 평가시 고려할 사항 또는 요구사항

초기 목표였던 소 IDV의 분리는 국내 IDV 자체의 낮은 양성율 및 특정 지역에만 분포하는 특성으

로 인하여 달성하지는 못하였음. 하지만, 이를 극복하기 위하여 당초계획대비 샘플 수를 2배 넘게 

분석하였으며, NGS를 이용하여 검출을 수행하는 등 추가적인 노력을 했다는 점을 고려할 필요가 

있음. 

3. 연구결과의 활용방안 및 향후조치에 대한 의견



Ÿ 본 연구에서 확보된 소 호흡기 병원체 진단법 및 한국축산데이터가 자체확보한 송아지 설사관

련 병원체 진단법에대한 한국축산데이터 인도법인과 기술이전계약 체결하였음

Ÿ 또한 본 연구팀이 개발하여 특허출원한 CSpV1 및 BooV 진단법이 향후 소 소화기 질병 병원체 

모니터링에 이용될 수 있을뿐만아니라, 진단키트화 할 수 있을 가능성이 있음  

Ÿ 본 연구에서 이용한 NGS를 이용한 소 호흡기 및 소화기 병원체 검출법도 향후, 소 병원체 모니

터링에 이용될 수 있음. 

Ÿ 본 연구 사업을 통하여 구축된 인도 네트워크를 이용하여 앞으로 동물 감염병 예찰관련 협력가

능함 
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Ⅳ. 보안성 검토

 o 연구책임자의 보안성 검토의견, 연구개발기관 자체의 보안성 검토결과를 기재함

※ 보안성이 필요하다고 판단되는 경우 작성함.

1. 연구책임자의 의견

2. 연구개발기관 자체의 검토결과
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연구성과 활용계획서

1. 연구과제 개요

사업추진형태  ■자유응모과제   □지정공모과제 분 야 가축질병대응기술고도화

연 구 과 제 명
신종 소 인플루엔자 D바이러스를 포함한 소 호흡기 질병의 국내/인도 예찰 및 유

전자 특성 조사

주관연구개발기관 한국축산데이터 주식회사 주관연구책임자 강정원

연 구 개 발 비

정부지원

연구개발비
기관부담연구개발비 기타 총연구개발비

600,000,000 178,600,000 778,600,000

연구개발기간 2022.04.01. ~ 2023.12.31.

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

 □미활용 (사유:                                                             )

2. 연구목표 대비 결과

당초목표 당초연구목표 대비 연구결과

①소에서 Influenza D virus 역학조사 및 유전

자 분석

국내에서 수집된 총 1,657 샘플에서 소 

influenza D virus가 검출되지 않았음. 다만, 인

도에서 수집한 1,000개의 샘플 중 10개에서 

(1%)에서 IDV를 검출하였음. 

②소 호흡기 발병 바이러스 역학조사 및 유전자 

분석

소 호흡기 바이러스 6종에 대하여 한국 및 

인도 샘플을 이용하여 역학 조사 및 유전자 

분석 실시하였음. 또한, NGS를 통해 새롭게 

확인된 BRAV 및 BRBV에 대한 조사를 국내 샘

플을 대상으로 수행하였음 

 * 결과에 대한 의견 첨부 가능

3. 연구목표 대비 성과 

(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 20 10 10 10 30 20
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4. 핵심기술

구분 핵 심 기 술 명

① 소 호흡기 병원체 진단용 multiplex real time PCR 진단법
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

②의 기술

③의 기술

ㆍ
ㆍ

 * 각 해당란에 v 표시

6. 각 연구결과별 구체적 활용계획

핵심기술명 핵심기술별 연구결과활용계획 및 기대효과

①의 기술

소 호흡기 병원체 multiplex real time PCR 진단법은 인도 자회사에 기술이전 되었

음. 이를 통해 인도 소 관리 시장에 진출할 예정임. 

또한, 본사 보유 중인 ICT기술 및 기타 소관리에 대한 전반적인 노하우 및 신기술 

수출을 기대

②의 기술

③의 기술

7. 연구종료 후 성과창출 계획

(단위 : 건수, 백만원, 명)

최종

목표
1 6 2 4

당해

년도

목표 1 1 3 2 2

실적 2 1 2 1 4

달성률

(%)
100 100

83.

3
50 100

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 

특

허

특

허

품

종

S

M

건

수

기

술

제

품

매

출

수

출

고

용

투
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[별첨 2]

8. 연구결과의 기술이전조건(산업체이전 및 상품화연구결과에 한함)

핵심기술명1) TECHNOLOGY LICENSE AGREEMENT

이전형태 □무상  ■유상 기술료 예정액 천원

이전방식2)
     □소유권이전     □전용실시권     □통상실시권     □협의결정 

     ■기타(기술이전)

이전소요기간 실용화예상시기3)

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

 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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가중치 20 10 10 10 30 20

최종목표 2 1 38 1 950 350 6 3 8

연구기간내 

달성실적
2 6 1 4

연구종료후 

성과장출 

계획

1 38 1 950 350 2 4
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[첨부 5] 기술이전 증빙



[첨부 6] 고용창출 증빙
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[첨부 7] 논문 증빙
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[첨부 8] 학술발표
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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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