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Abstract : Avian influenza viruses (AIV) have been isolated from a wide range of domestic and wild birds. Wild
birds, predominantly ducks, geese and gulls form the reservoir of AIV in nature. The viruses in wild bird populations
are a potential source of widespread infections in poultry. Active surveillance for AIV infection provides information
regarding AIV distribution, and global AIV surveillance can play a key role in the early recognition of highly pathogenic
avian influenza (HPAI). Since 2003 in Korea, there have been four H5N1 HPAI outbreaks caused by clade 2.5, 2.2
and 2.3.2. Therefore, improvement of AIV surveillance strategy is required to detect HPAI viruses effectively. This
article deals with the major events establishing the role of wild birds in the natural history of influenza in Korea.
We highlighted the need for continuous surveillance in wild birds and characterization of these viruses to understand
AIV epidemiology and host ecology in Korea.
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조류인플루엔자 바이러스

인플루엔자 바이러스는 다양한 포유류 및 조류에서 지속

적으로 분리 보고되고 있으며, 그 중 기러기목(Anseriformes)

및 도요목(Charadriiformes)과 같은 야생 물새류가 자연숙주

로 알려져 있다. 조류인플루엔자 바이러스는 Orthomy-

xoviridae 그룹에 속하는 RNA 바이러스로서 A, B, C 세가

지 혈청형 중 A형에 속한다. 유전자는 음성가닥 형태의 8개

RNA 분절로 이루어져있으며 두 개의 표면단백질인

haemagglutinin(HA)과 neuraminidase(NA) 및 내부단백질인

nucleocapsid(NP)와 polymerase basic(PB)2, PB1 and

polymerase acidic(PA), matrix(M)1 and M2, non-structural

(NS)1 and NS2 등 polymerase 단백질들을 발현한다 [48].

바이러스 입자는 직경 80~120 nm의 크기로 0.8~1.0%

RNA, 5~8% 탄수화물, 20% 지방과 70% 단백질로 구성되

어 있으며, 표면은 HA와 NA 당단백질로 둘러 쌓여 있다.

유전자는 총 13,588개의 뉴클레오타이드로 구성되어 있으며,

유전자 별로는 각각 PB1 및 PB2 2341개, PA 2,233개,

HA 1,778개, NP 1,565개, NA 1,413개, M 1,027개, NS

890개의 뉴클레오타이드를 포함한다. 조류인플루엔자 바이러

스는 표면단백질의 종류에 따라 바이러스의 아형(subtype)을

표현하게 되는데, 전 세계적으로 야생조류에 대한 인플루엔

자 감염 실태 조사를 실시한 결과 H형 16종 및 N형 9종의

모든 종류의 조류인플루엔자 바이러스가 야생조류에서 감염

되고 있음이 확인되었으며, 그 중 청둥오리와 같은 야생 오

리류에서 가장 다양한 혈청형의 바이러스가 분리 보고되고

있다 [39].

조류인플루엔자는 조류의 급성 전염병으로 가금류에 감염

시 피해가 심하게 나타나며, 바이러스의 병원성에 따라 저병

원성 조류인플루엔자와 고병원성 조류인플루엔자로 구분된

다. 현재까지 보고된 고병원성 조류인플루엔자 바이러스는

모두 H5 또는 H7형 바이러스로 알려져 있으며, 감염 시 순

계류의 경우 100%에 가까운 폐사율을 나타내지만 자연 보

유 숙주인 오리의 경우에는 순계류에 비하여 임상증상이 쉽

게 발현되지 않는 것으로 알려져 있다 [2]. 야생조류의 경우

다양한 아형의 바이러스가 분포되어 있는 것으로 알려져 있

으며, 감염 시에 증상을 보이지 않지만 바이러스를 장기간

배출하는 특징을 보이므로 조류인플루엔자의 역학에서 매우
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중요한 존재로 생각되고 있다 [2, 39]. 그러나, 2005년 중국

의 칭하이 호수에서 고병원성 조류인플루엔자 H5N1형 감염

에 의하여 많은 수의 야생조류 폐사가 보고되었으며, 그 이

후 현재까지 야생조류 폐사체 등에서 고병원성 조류인플루

엔자 바이러스가 분리 보고되고 있으므로 일부 H5N1형 바

이러스는 진화에 의해 자연 숙주에서의 감수성 증가가 이루

어진 것으로 보여진다 [7, 34, 39].

야생조류에서의 조류인플루엔자 바이러스 역학

조류인플루엔자 바이러스는 오리, 거위, 갈매기, 도요새 등

을 포함한 26개과 105종 이상의 조류에서 발견되고 있으며,

자연숙주인 기러기목 및 도요목 같은 야생 물새류뿐만 아니

라 다양한 야생 조류 종에서 분리되고 있다. 특히 기러기목

조류 중 청둥오리의 경우 다른 야생조류 종 보다 감염 사례

가 많이 보고 되고 있다 [39]. 

겨울철새의 경우 북반구의 번식지로부터 남쪽의 월동지까

지 계절에 따라 왕복 이동하게 되는데, 매년 약 26,000 km

의 거리를 이동하는 것으로 알려져 있다. 겨울철새의 이동은

몇 주 이상의 장시간 비행이 필요하므로 철새 이동경로 중

간에 있는 기착지에서 휴식을 취하며 다음 비행을 준비하게

된다 [1, 52]. 조류인플루엔자 바이러스는 조류에 감염 시 장

내 상피세포에 친화성이 높아 바이러스가 분변으로 다량 배

출되므로, 중간 기착지의 분변에 오염된 호수가 바이러스의 전

파 및 상호교환의 원인이 되는 것으로 알려져 있다 [17, 48].

또한, 야생조류는 조류인플루엔자 바이러스의 대륙간 및

국가간 전파의 주요 전염원으로 주목 받고 있다 [40]. 특히,

2000년대 중반 유라시아 대륙에 유행한 고병원성 조류인플

루엔자 H5N1형 clade 2.2 바이러스는 아시아 지역에서 발생

한 후, 야생조류의 이동에 의하여 유럽 및 아프리카로 전염

된 것으로 조사되어 야생조류에 의한 고병원성 조류인플루

엔자 바이러스의 전파 가능성이 확인되었다 [12, 14, 17].

또한, 고병원성 조류인플루엔자 바이러스의 발생은 철새의

이동 시기와 연관성이 있는 것으로 보고되었다 [45]. 

야생조류가 고병원성 조류인플루엔자 H5N1형 바이러스의

전파 매개체로 밝혀지면서, 고병원성 조류인플루엔자 바이러

스 감염 시 야생조류에서의 병원성, 바이러스 배출량, 배출

기간에 관한 연구가 이루어지고 있다 [3-6, 24, 25, 42]. 특

히, 실험적 고병원성 조류인플루엔자 H5N1형 감염 시 자연

숙주로 알려진 큰고니, 원앙 등 일부 기러기목 조류는 높은

감수성을 보이며 다량의 바이러스를 배설하는 것으로 보고

되어 특정 종에 대한 집중적 예찰의 필요성이 강조되었다

[4, 42]. 

조류인플루엔자 바이러스는 유전적 특성을 기반으로 지역

에 따라 유라시아형 바이러스와 북미형 바이러스로 크게 나

눌 수 있다. 각 대륙의 조류인플루엔자 바이러스 예찰 조사

결과, 대부분의 바이러스가 지리적으로 분리되어 있는 특성

을 나타내지만 일부 바이러스의 경우 북미형과 유라시아형

의 재조합된 바이러스가 존재하는 것으로 보고되고 있다 [15,

29]. 이러한 북미형-유라시아형 재조합 바이러스는 고방오리

와 같은 대륙간 이동을 하는 철새 종에서 주로 분리가 되고

있으며, 지역적으로는 북미대륙과 유라시아대륙의 야생조류

이동경로가 겹치는 알래스카 지역에서 다수의 바이러스가 분

리되는 특성을 보이므로 북미형-유라시아형 재조합 바이러스

의 생성과 전파는 야생조류의 생태 및 이동경로와 밀접한 관

계가 있는 것으로 사료된다 [35, 47, 51].

한국에서의 HPAI 발생

국내의 경우 2003년, 2006년, 2008년, 2010년에 전국적으

로 고병원성 조류인플루엔자가 발생하여 가금 농가 및 국가

경제에 큰 손실을 초래하였다. 현재까지 국내에 발생한 4회

의 고병원성 조류인플루엔자 바이러스는 모두 H5N1형이며

2003년도에는 clade 2.5, 2006년에는 clade 2.2, 2008년과

2010년에는 clade 2.3.2에 속한다 [8, 20, 32, 49]. 전 세계

적으로 조류인플루엔자 발생시기는 철새의 이동시기와 일치

하고 있으며, 철새로부터 고병원성 조류인플루엔자 바이러스

를 포함한 모든 아형의 조류인플루엔자 바이러스가 분리되

고 있는 상황이므로 조류인플루엔자 바이러스의 전파에 철

새는 주요 전염원으로 의심받고 있다 [34, 39]. 우리나라도

2003년 및 2006년 고병원성 조류인플루엔자 발생시기는 겨

울철새가 중국, 몽골 및 시베리아 지역에서 5월~9월경 번식

후 9월~11월 남쪽으로 이동하여 국내 주요 철새도래지에서

월동을 하는 시기와 일치하며, 몽골 등 인접한 고병원성 조

류인플루엔자 발생지역에서 철새류에 인공위성수신장치(GPS)

를 부착하고 이동경로를 추적한 결과, 국내 발생지역을 경유

하는 것으로 밝혀져 철새류 이동에 따른 고병원성 조류인플

루엔자의 국내 유입이 매우 의심된다 [38, 44]. 특히, 2010~

11년에 발생한 고병원성 조류인플루엔자 바이러스는 H5N1

형 clade 2.3.2.1에 속하는 바이러스로 기존 바이러스보다 세

계적으로 야생조류에서 많은 발생이 보고되고 있으므로 철

새의 이동 시 국가 간 바이러스가 확산 전파될 위험성이 높

은 것으로 평가되고 있다. 국내에서도 청둥오리 및 원앙 등

의 야생조류로부터 바이러스가 직접 분리 동정되었고 유전

자 염기서열 분석 결과, 국내 양계 농장 발생 바이러스와 일

치하였다 [18, 30]. 

2008년도 이후에 발생한 조류인플루엔자의 경우에는 육용

오리에서 다수 발생하였으며 기존의 2003년, 2006년 조류인

플루엔자 바이러스의 특성과 달리 오리에서 50%이상의 높

은 폐사율을 나타내어 국내 오리에서도 병원성을 나타내는

새로운 변이 바이러스가 유입된 것으로 확인되었다 [8]. 사

육오리는 조류인플루엔자 바이러스 확산 및 정착에 중요한

역할을 하는 것으로 알려져 있다 [21]. 현재 국내 오리사육

농가 수와 사육수수가 증대되고 있으므로, 국내 사육오리에

동물 또는 인체에 병원성이 높은 조류인플루엔자 바이러스

유입 시 사육오리를 통한 바이러스의 급격한 확산 및 바이

러스의 토착화가 우려되므로 적극적인 능동적 예찰 조사가

필요할 것으로 판단된다.
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국내 고병원성 조류인플루엔자 발생원인 및 질병전파는 야

생조류에 의해 바이러스가 국내로 유입된 후 철새 분변에 오

염된 사람이나 차량에 의해 바이러스가 발생농장으로 유입

되고 다시 오염된 차량, 사람, 동물 등에 의해 인근지역으로

전파되는 것으로 추정하고 있다 [19]. 그러므로 조류인플루

엔자의 주요 유입 경로인 야생조류의 적극적인 능동적 예찰

을 통하여 고병원성 바이러스의 조기 검출이 필요하며, 분리

된 바이러스의 분자생물학적 분석을 통하여 조류인플루엔자

바이러스의 변이와 진화에 관한 실시간 조사연구가 필요하다.

조류인플루엔자 예찰

조류인플루엔자의 분포 연구 및 고병원성 조류인플루엔자

바이러스의 유입을 조기 검색하기 위하여 많은 국가에서 능

동적 예찰 및 수동적 예찰 연구를 수행하고 있다 [37]. 수동

적 예찰은 감염이 의심되는 개체, 집단 또는 폐사체로부터

바이러스를 진단하므로 능동적 예찰에 비하여 바이러스 검

출 빈도가 높은 경향을 나타낸다. 능동적 예찰은 수동적 예

찰에 비하여 야생조류, 가금농장, 생가금 유통시장 등 조사

를 광범위하게 포함할 수 있는 장점이 있으므로, 국가적 예

찰 사업에는 능동적 예찰과 수동적 예찰을 모두 포함하는 것

이 효율적인 방법으로 추천된다. 조류인플루엔자 예찰을 통

해 분리된 바이러스들의 유전자 염기서열정보를 분석하여 바

이러스의 진화 및 유래 추적 연구가 활발하게 이루어지고 있

으며, 또한 분리된 다양한 바이러스를 이용하여 표준진단액

및 항원 생산이 가능하다 [23].

조류인플루엔자 예찰시 바이러스를 진단하기 위하여 다양

한 유래의 시료 및 진단법이 이용된다 [43]. 시료의 경우 면

봉을 이용하여 조류의 구강인두 또는 총 배설강의 시료를 채

취하거나 조류의 분변을 주로 사용하고 있으며, 바이러스의

진단을 위하여 종란 접종을 통한 바이러스 증폭 또는

polymerase chain reaction(PCR)법 등의 분자생물학적 기법

을 주로 이용하고 있다. 종란 접종법의 경우 시료에 포함되

어있는 바이러스가 종란에서 증식되는 특성을 보유한 경우

에만 바이러스가 검출되므로 결과의 해석에 주의해야 한다.

분자생물학적 기법을 통한 바이러스 진단 시 시료에 PCR

저해물질이 포함된 경우 위음성의 결과를 초래 할 수 있다

[36, 41, 50]. 특히, 분변 시료를 이용할 경우 분변 내에 다

양한 PCR 저해물질이 포함되어 있으므로 효율적으로 PCR

저해물질을 제거하는 방법이 요구되며 [10], 또한 내부 정도

관리 물질을 이용하여 PCR 반응 저해 여부 확인이 필요하

다 [11]. 최근에는 면봉의 재질에 따라 PCR 저해물질을 포

함 할 수 있다는 가설이 제시되어 나무 면봉이 아닌 플라스

틱 면봉을 사용할 것이 추천되고 있으나, 실제로 유전자 검

출 결과에는 큰 영향을 나타내지 않는 것으로 보고되고 있

다 [13].

국내의 경우 2003년에 최초로 고병원성 조류인플루엔자가

발생한 이후, 생가금 유통시장과 야생조류 서식지를 중심으

로 본격적인 조류인플루엔자 예찰 조사가 시작되어 현재까

지 이루어지고 있으며, 다양한 조류인플루엔자 바이러스가

검출되어 다양한 연구가 이루어지고 있다 [9, 16]. 예를 들면,

저병원성 조류인플루엔자 바이러스의 경우 예찰 조사에서 다

수의 저병원성 H5 및 H7형 바이러스가 야생조류로부터 분

리되어 유전자 분석 및 닭에서의 병원성 조사 등의 연구가

이루어지고 있으며 [26], 다년간 생가금 유통시장으로부터 분

리된 H9N2형 바이러스의 생물학적 및 분자생물학적 분석을

통하여 국내 H9N2형 바이러스의 진화를 연구하거나 신규

분리 바이러스와 백신주와의 교차면역원성에 관한 연구가 수

행되고 있다 [31, 33]. 최근에는 국내 야생조류 도래지 및

생가금 유통시장 예찰 조사에서 북미형 조류인플루엔자 유

전자가 검출되어 보고되었다 [29]. 또한 2013년에는 중국 동

부지역에서 조류 유래 H7N9형 저병원성 조류인플루엔자 바

이러스가 인체 감염을 일으키고 주변지역으로 확산되고 있

으므로 [46], 한국을 포함한 인접국으로의 H7N9형 바이러스

전파를 조기 검색하기 위해서는 중국 동부지역으로부터 유

래된 야생조류에 대한 예찰을 강화해야 할 필요가 있다. 

야생조류의 조류인플루엔자 예찰 조사는 야생조류 포획 후

면봉을 이용하여 구강 인두 및 총 배설강에서 시료를 채취

하는 방법과 야생조류 도래지에서 분변 시료를 수거하는 방

법이 대표적이다. 야생조류 포획을 통한 조류인플루엔자 예

찰 방법의 경우 혈청 확보가 용이하며 숙주의 상태를 관찰

할 수 있다는 장점이 있으나 포획 및 시료 채취과정에서 야

생조류에게 상해를 입힐 가능성이 있으며 국한된 지역에서

특정 종에 대한 조사가 이루어지기 쉬운 단점이 있다. 분변

시료를 이용한 야생조류 도래지 예찰 조사 방법은 광범위한

지역에서 다량의 시료를 쉽게 수집하여 바이러스 검출 시험

을 수행할 수 있지만, 바이러스 검출 시 숙주의 종을 알 수

없는 단점이 있다. 분변 수거 방법에서 감염 종을 확인 할

수 없었던 문제점을 개선하기 위하여 분변 시료로부터 미토

콘드리아 유전자를 추출한 후 cytochorome oxidase I 유전

자를 증폭하고 유전자 염기서열을 분석하여 조류 종을 확인

할 수 있는 DNA바코딩법이 제시되었다 [27, 28]. 특히, 국

내에서 조류 분변 채집법을 이용한 조류인플루엔자 예찰 조

사에 DNA바코딩법을 적용하여 다양한 조류인플루엔자 바이

러스 감염 철새 종이 규명되었다 [22, 30]. 효과적인 조류인

플루엔자 예찰을 위하여 야생조류 포획을 통한 조사 및 분

변 채집을 통한 조사가 모두 필요한 것으로 생각되며, 분변

채집을 통한 조사 시에는 양성 시료에 대하여 DNA바코딩법

을 통한 감염 조류 종 감별이 필요하다고 판단된다.
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