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명태 (walleye pollock, Gadus chalcogrammus)는 

대구과에 속하는 한류성 어종으로 북태평양의 전 

해역에 광범위하게 분포하고 있으며, 각 해역마다 

독립적인 계군이 존재하는 것으로 알려져 있다 (양 

등, 2008). 우리나라의 동해안에 서식하고 있는 명

태는 1980년대 초반까지 연간 10만 톤 이상으로 

어획되었으나, 1982년 이후 어획량이 감소하기 시

작하여 현재는 자취를 감춘 상태이다 (오 등, 
2004). 이처럼 동해안의 명태 자원량이 감소하게 

된 원인을 남획과 기후 변화 등으로 추정하고 있으

나 아직까지 정확한 원인을 밝혀내지 못한 상태이
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brain sample sets were positive for NNV. The target sequences of these viruses were clustered with 
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며, 부족한 명태 수요를 보충하기 위하여 러시아 

및 일본에서 냉동 혹은 선어 형태로 수입하고 있다 

(김과 김, 2014).
최근 명태의 인공종묘 생산이 성공하면서 명태 

자원을 회복하기 위해 인공종묘를 방류하고 있다. 
지구 온난화, 해양 산성화, 남획과 같은 물리적, 화
학적 요인 등이 명태의 생존율에 영향을 줄 수 있

으며, 병원성 미생물, 포식 등의 생물학적 요인 역

시 방류 후의 생존율에 영향을 줄 수 있다. 특히, 
해산 어류의 종묘 생산 및 방류 이후의 생존에 있

어서 중요한 장애물이 될 수 있는 바이러스성 질병

에 대한 연구는 명태의 경우 매우 부족한 실정이다. 
대구과에 속하는 어류 중 상업적으로 중요하게 

취급되는 종은 대서양 대구 (Atlantic cod, Gadus 
morhua), 대구 (Pacific cod, Gadus macrocephalus), 
명태 등 3 종이 있다. 이 중 대서양 대구와 대구는 

상업적으로 대량 생산되고 있으며, 바이러스성 질

병에 관해서도 많이 보고되어 있다. Meyer et al. 
(1992, 1999)은 자연산 대구 및 자연산 명태에서 

VHSV의 감염을 각각 보고하였다. 또한, Nylund et 
al. (2008)과 Mao et al. (2015)는 양식산과 자연산 

대서양 대구 및 양식산 대구에서 NNV의 감염을 

각각 보고하였다. 
자연산 어류의 감염성 질병은 동일한 해역에서 

사육되고 있는 양식산 어류에게 다양한 경로를 통

해 전파되어 피해를 입힐 수 있으며, 반대로 양식

산 어류에서 발생하는 감염성 질병이 다양한 과정

을 통해 자연산 어류에게 전파되어 폐사가 일어나

는 경우도 알려져 있다. 이러한 현상에 영향을 주

는 요인은 숙주 집단의 크기, 감염성 미생물의 병

원성, 숙주 및 병원체와 관련된 다양한 생물적, 비
생물적 환경요인 등이 있으며, 따라서 예측하기 곤

란한 경우가 대부분이다 (Hedrick, 1998; Krkosek. 
2017). 명태는 인공종묘 생산에 최근 성공하여 자

연산 명태 자원량을 회복하기 위해 인공 종묘를 

방류하고 있다 (Seo and Kwon, 2017). 차후 명태 

종묘의 대량 생산 및 방류를 통해 우리나라 동해안

의 자연산 명태 자원량이 증가한다면 감염성 질병

의 발생 가능성을 배제할 수 없을 것으로 생각되어 

본 연구에서는 2015년 2월부터 2018년 7월에 걸쳐 

우리나라 동해안 고성 근해에서 수집한 자연산 명

태를 대상으로 대구과 어류에서 보고된 바 있는 

병원성 바이러스 (VHSV, NNV, MABV)의 감염 여

부를 reverse transcriptase PCR (RT-PCR)법으로 조

사하였다. 

재료 및 방법

명태 입수 및 바이러스 검출용 시료 제작

2015년 2월부터 2018년 8월에 걸쳐 강원도 고성 

아야진항 근해에서 정치망을 사용하여 포획된 명

태를 현장에서 냉동하여 정기적으로 실험실로 운

반하여 실험에 사용하였다. 운반된 명태는 해동하

여 체장과 체중을 측정하였으며, 해부하여 비장과 

뇌를 각각 적출하였다. 실험에 사용한 국내산 명태

에 관한 정보는 Table 1에 정리하였다.     
채집한 총 1,253 마리의 명태의 비장과 뇌를 적

출하여 어체의 크기에 따라 평균 3~5 마리를 pool-
ing하거나 또는 한 마리를 단독으로 사용하여 sam-
ple set (50 mg/set)를 제작하였다. 제작된 비장 시료 

(324 set)는 대구과 어류에서 검출되는 바이러스 

(바이러스성출혈성패혈증 바이러스; VHSV, 신경

괴사증 바이러스; NNV, 해양버나바이러스; MABV)
를 대상으로 RT-PCR법으로 해당 바이러스의 유전

Table 1. Information on walleye pollock samples caught in Goseong, Korea

Sampling year Sampling location No. of fish BW* (g) (mean±SD**) BL*** (cm) (mean±SD**)

2015
2016
2017
2018

Ayajin port, Goseong
Ayajin port, Goseong
Ayajin port, Goseong
Ayajin port, Goseong

107
618
485
43

467.1 ± 177.9
265.5 ± 217.5
282.5 ± 238.5
545.3 ± 279.4

43.1 ± 4.0
33.1 ± 6.7
33.6 ± 8.8
44.1 ± 7.4

total 1,253 425.97 ± 224.9 40.1 ± 6.0
*: body weight, **: standard deviation, ***: body length 
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자 검출을 시도하였다. 뇌의 경우 총 259 set의 시

료를 제작하여 NNV의 유전자 검출을 시도하였다. 
적출한 비장 및 뇌 시료 set (50 mg/set)를 Trizol 

(Invitrogen, USA) 450 ㎕와 함께 micro tube에 넣고 

2,822 ×g에서 30초간 2회 균질화하였다. 여기에 

chloroform (Sigma) 100 ㎕를 첨가, 13,250 ×g으로 

10분간 4℃에서 원심분리하였다. 분리된 상등액을 

새로운 micro tube에 넣고 isopropanol alcohol 500 
㎕을 첨가한 후, 13,250 ×g으로 10분간 4℃에서 원

심분리하여 상등액을 제거하여 pellet을 얻었다. 남
은 pellet은 70% 에탄올로 washing하였다. 이후 건

조과정을 거쳐 DEPC-DW (Bioneer) 50 ㎕를 첨가

하여 cDNA 합성에 사용하였다. 

cDNA 합성 및 RT-PCR (Reverse Transcriptase- 

Polymerase Chain Reaction)

추출한 total RNA를 Nano drop을 사용하여 1,000 
ng/㎕로 정량한 후 Random Primer (Roshe)를 1 ㎕ 
넣고, 65℃에서 10분간 변성시킨 후 즉시 얼음 위

에서 냉각시켰다. 여기에 50 nM Tris-HCl (pH 8.3), 
75 mM KCl, 3 mM MgCl2, 0.5 mM dNTPs, 10 mM 
DTT, 10 unit reverse transcriptase (Bioneer)를 첨가

하여 42℃에서 1시간 동안 cDNA를 합성한 후 95 
℃에서 5분간 처리하여 잔존 효소활성을 제거한 

후, 얻어진 산물을 사용해 바이러스 검출을 위한 

one-step RT-PCR을 수행하였다. 또한 일부 시료는 

two-step PCR을 수행하였다. 실험에 사용한 Primer 

set의 정보는 Table 2에 나타내었다. AccuPower PCR 
premix tube (Bioneer)에 cDNA 2 ㎕, D.W. (Bioneer) 
16 ㎕, one-step RT-PCR primer set을 각각 1 ㎕씩 

분주하여 20 ㎕의 시료를 제작하였다. VHSV의 검

출을 위해 VHSVR1, VHSVF3 primer set (Dixon et 
al., 2003; Stone et al., 1997)를 사용하였으며, Ther-
mal cycler (Applied Biosystems, USA)로 95℃ 30초, 
55℃ 30초, 72℃ 30초간 30 cycles을 반복하는 조건

으로 증폭시켰다. Two-step PCR은 one-step RT-PCR
의 산물 2 ㎕, VHSVR2, VHSVF4 primer set (Suebs-
ing et al. 2012)를 사용하여 동일한 조건에서 수행

하였다. NNV 검출은 Noda-full-F, Noda-full-R pri-
mer set (one-step RT-PCR)와 Noda-partial-F, Noda- 
partial-R primer set (two-step RT-PCR) (Cha et al., 
2007)를 각각 사용하였으며, 95℃ 30초, 60℃ 30초, 
72℃ 30초간 30 cycles을 반복하는 조건으로 각각 

증폭시켰다. MABV는 P1-P2 primer set (one-step 
RT-PCR)과 P3-P4 primer set (two-step RT-PCR)를 

각각 사용하였으며 (Suzuki et al., 1997), 95℃ 30초, 
48℃ 30초, 72℃ 30초간 30 cycles을 반복하는 조건

으로 각각 PCR을 수행하였다. 

시퀀싱 및 분자계통 분석

증폭된 PCR산물은 2.0% agarose gel을 사용해 전

기영동을 실시하고, UV transilluminator로 증폭산

물의 유무를 육안으로 확인하였다. 타겟 위치에 생

성된 밴드는 Gel purification kit (Bioneer, Korea)를 

Table 2. Primer information and PCR conditions for detecting fish viruses in walleye pollock.

Virus Primer Sequences   (5'-3')  References 

VHSV
one step PCR VHSVF3

VHSVR1
GATCAGGTCCCCCARRTCNGT
TTCTTTGGAGGGCAAACNATH

Stone et al. (1997)
Dixon et al. (2003)

two step PCR VHSVF4
VHSVR2

GTACCCKTTCTTCCCCGAAC
GTAGCRCCGRTCCAGTAGAC Suebsing et al. (2012)

NNV
one step PCR Noda-full-F

Noda-full-R
TAATCCATCACCGCTTTGCAATCAC
TTCAAATTGGTCATCAACGATACGCACT

Cha et al. (2007)
two step PCR Noda-partial-F

Noda-partial-R
CTGGGACACGCTGCTAGAAT
CGACACGTTGACCACATCAG

MABV
one step PCR P1

P2
AGAGATCACTGACTTCACAAGTGAC
TGTGCACCACAGGAAAGATGACTC

Suzuki et al. (1997)
two step PCR P3

P4
CAACACTCTTCCCCATG
AGAACCTCCCAGTGTCT
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이용하여 정제하였으며, 결과물을 sequencing하여 

바이러스의 염기서열을 얻어내었다. 확보한 염기

서열은 BLAST search (NCBI, USA)를 실시하여 기

존의 Genbank에 등재된 각 바이러스들의 다른 분

리주들의 유전정보와 조합한 뒤, MEGA 6 Program
을 이용하여 neighbor-joining tree를 제작, 비교 분

석하였다 (Tamura et al., 2013).

결   과

국내산 명태 1,253 마리의 비장을 pooling하여 

제작한 명태 시료 324 set를 RT-PCR법으로 분석한 

결과, 모든 시료에서 one step PCR로는 대상 바이

러스의 유전자가 검출되지 않았다. 일부 시료에 대

해 two-step PCR을 수행한 결과, VHSV, NNV의 유

전자가 검출되었다. VHSV는 36 set (36/183, 19.7 

%), NNV는 8 set (8/183, 4.4%)의 비장 시료에서 

two-step RT-PCR 양성 반응을 확인하였으며 MABV
는 검출되지 않았다. 또한 뇌 시료 259 set에서는 

one step PCR법으로는 NNV가 검출되지 않았으나 

3 set (3/259, 1.2%)의 시료에서 two-step RT- PCR 
양성 반응을 보였다 (Table 3, Fig. 1, 2).

시퀀싱을 통해 획득한 VHSV의 염기서열을 기

존에 보고된 다른 VHSV 분리주의 염기서열과 조

합하여 계통수 분석을 수행하였다. 그 결과, 본 연

구에서 획득한 VHSV의 염기서열은 우리나라와 

일본의 분리주들이 포함되는 Genotype Ⅳa에 속하

는 것으로 확인되었다 (Fig. 3). 또한, NNV의 염기

서열을 다른 NNV 분리주의 염기서열과 조합하여 

계통수 분석을 수행하였다. 그 결과, 본 연구에서 

획득한 NNV의 염기서열은 우리나라의 분리주를 

포함하며 전 세계적으로 다양한 해산어종에서 보

Table 3. RT-PCR results for detecting viruses in wild walleye pollock from Korea

Virus Year 
Spleen Brain

RT-PCR Two-step RT-PCR RT-PCR Two-step RT-PCR

VHSV

2015
2016
2017
2018

0/31 (0 %)
0/152 (0 %)
0/98 (0 %)
0/43 (0 %)

4/31 (12.9%)
32/152 (21.1%)

NT*

NT*

NT*

NT*

NT*

NT*

NT*

NT*

NT*

NT*

NNV

2015
2016
2017
2018

0/31 (0 %)
0/152 (0 %)
0/98 (0 %)
0/43 (0 %)

1/31 (3.2%)
7/152 (4.6%)

NT*

NT*

NT*

0/118 (0%)
0/98 (0%)
0/43 (0%)

NT*

3/118 (2.5%)
0/98 (0%)
0/43 (0%)

MABV

2015
2016
2017
2018

0/31 (0 %)
0/152 (0 %)
0/98 (0 %)
0/43 (0 %)

0/31 (0%)
0/152 (0%)

NT*

NT*

NT*

NT*

NT*

NT*

NT*

NT*

NT*

NT
*: Not tested

Fig. 1. RT-PCR (two-step) detection of VHSV in wild walleye pollock from Korea. (L:  DNA ladder, 1-14 spleen 
samples, - negative control, + positive control).



75국내 자연산 명태(Gadus chalcogrammus) 집단의 바이러스 모니터링 

Fig. 2. RT-PCR (two-step) detection of NNV in wild walleye pollock from Korea. (L:  DNA ladder, 1-12 brain 
samples, - negative control, + positive control)

Fig. 3. Phylogenetic tree constructed with the obtained sequences of VHSV from walleye pollock and those of other 
previously described isolates. 
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고되는 RGNNV (red-spotted grouper nerve necrosis 
virus)에 속하는 것으로 확인되었다 (Fig. 4). 

고   찰 

우리나라의 명태 어획량은 1976-1985년 사이 연

평균 10.7만 톤이 어획되어 동해안 연근해 어획의 

약 44%를 차지하였으나, 1980년대 후반부터 감소

하기 시작하여 2000년대에 들어서는 완전히 자취

를 감추었다 (강 등, 2013). 따라서 명태 자원 회복 

및 인공 종묘 생산 등의 연구가 최근 활발하게 진

행되고 있으며, 본 연구는 자연산 명태를 대상으로 

병원성 바이러스 감염 여부를 모니터링하고, 명태 

자원 관리 및 방류되는 명태의 생존률 등에 영향을 

줄 수 있는 병원성 바이러스의 정보를 확보하기 

위해 수행하였다. 
강원도 고성 근해에서 2015년~2018년에 걸쳐 

어획된 자연산 명태 총 1,253 마리에서 추출한 비

장 시료 324 세트, 뇌 시료 259세트를 대상으로 바

이러스 (VHSV, NNV, MABV) 모니터링을 RT-PCR
법으로 수행하였다. 그 결과, 3종의 바이러스 모두 

one-step RT-PCR법으로는 검출되지 않았다. 추가

로 일부 시료에 대해 two-step RT-PCR을 실시한 

Fig. 4. Phylogenetic tree constructed with the obtained sequences of NNV from walleye pollock and those of other 
previously described isolates. 
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결과, VHSV는 36 set (36/183, 19.7%), NNV는 8 set 
(8/183, 4.4%)에서 양성반응을 나타내었다. 또한 뇌 

시료에서 NNV는 3 set (3/259, 1.2%)가 two-step 
RT-PCR법으로 양성반응을 나타내었다.

VHSV는 1950년대 무렵 덴마크의 무지개송어에

서 처음 발견된 이후 유럽의 무지개송어 양식에 

큰 피해를 주고 있으며, 다양한 해산 어종에서도 

발견되고 있다 (Jensen, 1965). 국내에서는 2003년
에 최초로 보고된 이후 (김과 박, 2004), 양식산 넙

치에서 주로 발견되고 있지만 우리나라 연안에 서

식하는 자연산 해산어류에서도 VHSV가 검출된 

바 있다 (김과 박, 2004; 이 등, 2007; 안 등 2013). 
본 연구에서 검출된 VHSV의 염기서열은 이들이 

포함되는 Genotype Ⅳa에 속하는 것으로 확인되었

다 (Fig. 3). 
NNV는 1980년대 일본의 양식산 줄전갱이 (Car-

anx sexfasciatus)에서 처음 발견된 이후 전 세계적

으로 다양한 어종의 양식산 해산어류에게 심각한 

피해를 주고 있다 (Doan et al., 2017). 국내에서는 

1990년대 초반에 양식산 능성어 (Epinephelus sep-
temfasciatus)에서 처음 보고된 이후 다양한 해산 

어종에서 검출되며, 일부 양식산 해산어종에게는 

심각한 피해를 주고 있기도 하다 (Sohn et al., 1998; 
김과 김, 2015; 김 등, 2016). 또한, 최근 인공부화시

킨 명태 종묘에서 PCR법으로 NNV가 검출된 바 

있다 (남 등, 2017). 국내에서 보고되는 NNV의 대

부분은 RGNNV genotype에 속하며 (김 등, 2018), 
본 연구에서 검출된 NNV도 RGNNV에 속하였다 

(Fig. 4). 
본 연구를 통해 자연산 명태에서 VHSV 및 NNV

가 검출되었다. 이들 바이러스의 유전형은 이미 국

내에서 보고된 각각의 바이러스 유전형과 일치하

는 것으로 나타났으며, 따라서 우리나라 연안에서 

서식하는 해산 어류 혹은 해수로부터 전파되었을 

것으로 추정된다. 자연산 대구과 어류에서도 감염

율은 낮지만 VHSV 및 NNV가 검출된 바 있으며 

(Dixon et al., 2003; Meyer, 1992, 1999; Nylund et 
al., 2008; Stone et a., 1997), 이는 다양한 해산 어류

가 이들 바이러스의 보균숙주 (reservoir)가 될 수 

있음을 의미한다. 자연산 대구과 어류에 대한 이들 

바이러스의 병원성에 대해서는 아직 충분히 연구

되어 있지 않으나, 양식산 대구과 어류에게 이들 

바이러스가 감염되어 대량 폐사가 발생한 보고가 

있다 (Mao et al., 2015; Nylund et al., 2008; Snow 
et al., 2000). VHSV와 NNV는 모두 RNA 바이러스

에 속하며, RNA 바이러스는 DNA 바이러스보다 

돌연변이가 자주 일어나는 것으로 알려져 있다 

(Stone et al., 1997). 따라서, 차후 양식산 명태의 

대량 생산 및 종묘 방류를 통해 국내산 명태 자원

량이 예전 규모로 회복된다면 이들 바이러스의 감

염에 의한 피해가 발생할 가능성을 배제할 수 없을 

것이다.  
본 연구에서는 바이러스의 분리를 시도하지 않

아 검출된 바이러스의 역가 및 활성은 알 수 없지

만 two-step RT-PCR법을 통해 검출되었으므로 바

이러스의 역가는 매우 낮을 것으로 생각되며, 지속

적인 모니터링 및 세포주를 사용한 바이러스의 분

리와 병원성의 확인 등이 필요할 것으로 생각된다. 

요   약 

2015년 2월부터 2018년 8월까지 총 1,253 마리의 

자연산 명태 (Gadus chalcogrammus)를 강원도 고

성 아야진항 근해에서 정치망을 사용하여 포획한 

후, 바이러스 (viral hemorrhagic septicemia virus, 
VHSV; nervous necrosis virus, NNV; marine birnavi-
rus, MABV) 모니터링을 RT-PCR법으로 수행하였

다. One-step PCR법으로 비장시료 및 뇌시료에서

는 대상 바이러스가 모두 검출되지 않았으며, 일부 

시료를 two-step PCR법으로 검사한 결과 VHSV는 

19.7% (36/183)의 비장시료에서 검출되었다. 또한, 
NNV는  4.4% (8/183)의 비장시료, 1.2% (3/259)의 

뇌시료에서 검출되었다. 검출된 바이러스의 계통 

분석 결과, 기존의 국내에서 분리되는 바이러스의 

유전형에 각각 속하는 것으로 나타났다 (Genotype 
Ⅳa, RGNNV genotype). 바이러스의 분리를 시도하

지 않아 검출된 바이러스의 활성은 알 수 없지만, 
모든 양성 시료가 two-step PCR법으로 검출되었으

므로 매우 낮을 것으로 추측된다. 
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