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Abstract

In this study, a total of 9,449 hard ticks were collected once a month from April to October 2020 from 
a neighborhood park in Daejeon by flagging & dragging method and CO2 manned trap method. The col-
lected ticks were classified according to the Yamagutsi search table using a stereoscopic microscope and 
molecular biological analysis of four pathogens (SFTSV, Anaplasma spp., Ehrlichia spp., Borrellia spp.). 
As a result of the study, Haemaphysalis longicornis were collected the most in all areas of the five 
boroughs at a rate of 82 to 96 percent, while adults were collected the most in May to July, nymphs 
were collected the most in April to June, and larvae from August to October at a rate of 78 percent 
to 98 percent. In pathogens, three cases of SFTSV were detected, showing a minimum infection rate 
(MIR) of 0.46%, while Anaplasma spp. and Ehrlichia spp. were detected one each, with 0.15% and 
Borrelia spp. with a minimum infection rate of 0.46%. The detected SFTSV showed 99.9% homogeneity 
with the KF781490 detected in Cheongwon-gun, Chungbuk Province, Anaplasma spp. showed 99.0% 
homogeneity with JN990105 detected in China, and Erhlichia spp. showed 98.9% genetic similarity with 
U96436 separated from the U.S. In this study, the distribution status and pathogen infection rate of the 
hard ticks in the Daejeon area are analyzed and provided as basic data for the prevention of the hard 
tick-borne infectious disease.
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서    론

  참진드기는 알, 유충, 약충, 성충의 4단계 발육 과정

을 거치며 각 단계별로 탈피를 위해 숙주동물의 혈액

을 필요로 하기 때문에 바이러스, 박테리아, 리케차, 
기생충 등의 병원균을 전염시키는 전염병의 주요 매

개체이다(Shu 등, 2015; CDC, 2017; Noh 등, 2017; 
Noh 등, 2019). 흡혈 과정 중 항응고제 등의 타액 성

분을 숙주의 피부에 주입하는데 이 때, 진드기 체내의 

세균, 바이러스, 기생충 등이 숙주로 전달되어 감염이 

일어난다(Moon 등, 2013; Shin 등, 2013). 대부분의 참

진드기는 각 발육 단계마다 흡혈 숙주를 바꾸는데 숙

주 간 질병의 교차 감염 가능성이 높아 역학적으로 매

우 중요한 질병 매개체로 여겨진다(Kim 등, 2012). 참
진드기 매개질병의 병원체는 대부분 야생동물, 설치

류, 조류, 파충류 및 사람에 기생하며 질병을 일으키

고 있으며 국내에서는 중증열성혈소판증후군바이러스

(SFTSV), 진드기매개뇌염바이러스(Tick-borne encepha-
litis virus), Borrelia spp., Bartonella spp., Coxiella spp., 
Rickettsia spp., Ehrlichia spp., Anaplasma spp. 등의 다
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양한 병원체가 보고되어 있다(Chae 등, 2002; Kim 등, 
2005; Lee 등, 2005; Moon 등, 2013).
  중증열성혈소판증후군(SFTS)은 진드기 매개질환 중 

가장 국민적 관심도가 높은 질환으로 국내에 가장 많이 
서식하는 작은소피참진드기(Haemaphylsalis longicornis)
가 주요한 매개체로 알려져 있다(Kim 등, 2011; Chong 
등, 2013). 원인체는 Phenuiviridae과 Phlebovirus속 

Huaiyangshan banyangvirus에 속하는 SFTSV로서 2010
년 중국에서 처음 보고되었고(Gai 등, 2012) 그 이후 

일본에서도 보고 되었으며(Takahashi 등, 2014) 대한민

국에서는 2013년 SFTS 환자가 처음 보고된 후 환자 

발생이 매년 증가하여 2017년 이후 연간 200명 이상

의 환자가 지속 발생하여 제3급 법정감염병으로 지정

되었으며 2020년 7월 ｢감염병의 예방 및 관리에 관한 

법률｣에 따라 인수공통감염병으로 포함되었다. 주요 

증상은 발열, 복통, 구토, 혈소판 감소증 및 백혈구 감

소증이며 치료제는 없고 치사율은 5%∼20%에 달한

다(Yu 등, 2011; Kim 등, 2014; Yun 등, 2016; KCDC, 
2020).
  Anaplasma spp. (A. phagocytophilum, A. bovis, A. 
marginale)는 사람과 동물에 진드기를 통해 감염되어 

아나플라즈마증을 일으키며 1994년 미국에서 최초 보

고되었고 대한민국에서는 2014년에 처음 보고되었다. 
Ehrlichia spp. (E. chaffeensis, E. phagocytophila, E. equi, 
E. ewingii)는 에르리키아증의 원인체이며 1986년 미

국에서 최초 보고된 후 지속 발생하고 있다(Qin 등, 
2018). 대한민국에서는 2000년 미군병사에서 최초로 

보고된 바 있다(KCDC, 2014). 
  아나플라즈마증과 에르리키아증은 모두 사람과 동

물에서 급성 열성 질환을 일으키며 초기에는 가벼운 

감기 증상처럼 나타나다가 급성 전신성 열성 감염병

으로 진행되면서 호흡곤란이나 신부전, 패혈증 등을 

일으킨다(Sachar 등, 2000; Ismail 등, 2010; Kim 등, 
2013). 
  나선균의 일종인 Borrellia species (Borrellia burg-
dorferi, Borrellia afzelii, Borrellia garinii)는 Lyme병의 

원인체이며(Picken 등, 1998) 주로 Ixodes속 참진드기

에 의해 전파된다. Ixodes scapularis는 북미, I. nippo-
nensis는 일본과 중국에서 라임병의 주요 매개 진드기

로 보고되고 있으며(Steere 등, 1989) 1975년 미국의 

라임 지방에서 환자가 보고된 이후 미국에서 가장 발

생 빈도가 높은 절지동물 매개성 질병이며 유럽 및 아

시아에서도 발생이 많은 것으로 보고되고 있다(Kim 
등, 1998). 대한민국에서 라임병은 2012년 강원도 화

천에서 처음 확인된 이후 계속 증가하고 있으며 현재 

제3급 감염병으로 관리되고 있다(질병관리본부, 2019). 
주요 증상은 초기에 피부 병변으로 만성 유주성 홍반

이 특징적으로 나타나며 두통, 근육통, 임파선 통증 

등의 전신적 증상이 나타나다가 뇌막뇌염, 심근염 및 

근골격통, 말초신경 장애를 일으키기도 한다(Hwang 
등, 2011). 
  이들 진드기 매개 질환들은 2000년대 이후 우리나

라에서 계속 증가하고 있는데 이는 대한민국이 점차 

온대기후에서 아열대 기후로 변화하고 있으며 환경 

보존 정책의 영향으로 야생동물의 개체수가 점차 늘

어남에 따라 참진드기의 밀도가 증가하고 있기 때문

인 것으로 보인다(Suh 등, 2015; 국가가축방역통합시

스템, 2020). 대전 지역은 지리적으로 한반도의 중부

지방에 위치하고 있어 우리나라의 평균 기후를 나타

내고 있으므로 대전지역의 참진드기 분포 및 병원체 

감염 여부 조사가 중요한 의미를 가진다고 할 수 있

다. 
  또한, 2018년 대전지역 동물보호축제 현장에서 검

사한 개 140두의 혈액을 간이키트(SNAP 4dx, idexx)
로 검사한 결과 아나플라즈마증 양성 결과가 1두 있

어(Han 등, 2020) 이에 반려동물의 진드기 매개 인수

공통전염병 감염에 대한 관리가 필요하다는 인식에 

따라 대전지역 진드기에 대한 추가적인 연구 조사를 

실시하게 되었다.
  본 연구에서는 진드기 매개 병원체에 대한 기초 정

보를 제공하고자 주택가 인근 산책로의 참진드기를 

채집한 후 진드기의 종을 분류, 동정하여 시기별 및 

장소별 분포 특성에 대하여 조사하였으며 유전자 증

폭방식으로 매개질환의 병원체를 진단한 후 염기서열

을 분석하여 Blast를 진행하였다.
  이에 진드기 매개 인수공통전염병 예방 교육 시 이 

자료를 활용하여 사람과 동물의 인수공통전염병 병원

체 감염률을 낮추는 데 기여하고 진드기 매개 병원체

의 유행에 대비하는 예방자료로 활용하고자 이 연구

를 수행하였다.

재료 및 방법

채집 기간 및 장소

  참진드기 채집은 2020년 4월부터 10월까지 7개월간 

매월 1회 실시하였다. 진드기 채집지는 각 자치구 별
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Table 1. Information of the tick collection sites in Daejeon, South 
Korea

District Administrative location GPS coordinates

Dong-gu Gao-Neighborhood Park 36°3-’63”N 127°45’87”E
Choji-Park 36°27’85”N 127°46’22”E
Sanseo-ro 36°28’35”N 127°46’-8”E

Jung-gu Sajung-Park 36°29’92”N 127°4-’69”E
Daedunsan-ro 36°28’9-”N 127°37’23”E
Baekcheon-Buddhist temple 36°29’92”N 127°39’56”E

Seo-gu Sotae-Neighborhood Park 36°31’62”N 127°34’37”E
Wolpyeong-Park 36°32’26”N 127°36’02”E
Whaum-buddhist temple 36°29’90”N 127°36’64”E

Yuseong-
gu

Sungdusan-Neighborhood Park 36°37’25”N 127°37’39”E
Sinsung-Neighborhood Park 36°38’-5”N 127°35’35”E
Bokyong-Urban natural Park 36°34’29”N 127°53’18”E

Daedeok-
gu

Gilchi-Neighborhood Park 36°36’19”N 127°45’82”E
Birae-Buddhist temple 36°37’-9”N 127°44’88”E
Jangdong-Forest Park 36°4-’65”N 127°43’88”E Fig. 1. Collecting sites of ticks in Daejeon.

로 주택가 인근지역 산책로 3곳을 선정하여 5개구 총 

15개 지점에서 채집하였다(Table 1, Fig. 1).

채집 방법

  채집 방법은 첫날 1 m×1.2 m 천으로 쓸거나 끄는 

Flagging & Dragging법으로 약 100 m2에서 진드기를 

채집하고, 같은 장소에 드라이아이스를 사용한 CO2 
유인 트랩을 설치한 후 다음날 트랩 내외부에 포집된 

진드기를 채집하였다. 채집한 진드기는 특수 제작한 

코니컬튜브 (50 mL)에 모아 실험실로 옮겨 즉시 냉동 

보관(−70°C)하였다.

종별, 발육단계별 분류 동정

  채집한 진드기는 실체현미경(Olympus SZ61, Japan)
을 이용하여 Yamagutsi 등(1971)이 제시한 검색표에 

따라 동체부(idiosoma)와 악체부(gnathosoma)의 길이, 
순판(scrutum)과 화채(festoons)의 에나멜 무늬, 생식기

의 모양, 의두(palps)와 촉수(palparticles)의 길이, 동체

와 다리의 색 등을 관찰하여 종별, 성별, 성장단계별

로 동정하였다.

유전자 추출

  2.8 mm stainless-steel bead가 들어있는 분쇄용 튜브

에 멸균된 PBS (phosphate buffer saline) 400 μL를 넣

고, 유충은 최대 50개체, 약충은 30개체, 성충은 10개

체씩 지역별, 채집방법별, 종별, 성장 단계별로 구분한 

후 pooling하였다. 분쇄기는 Precellys 24 tissue homog-
enizer (Bertin Technologies, Bretonneux, France)를 이용

하여 8,000 rpm으로 30초씩 3회 분쇄하고, 분쇄된 진

드기는 12,000 rpm, 4°C에서 10분간 원심분리하였다. 
  DNA 및 RNA는 TANBead Nucleic Acid Extraction 
Kit (TANbead, Taiwan)를 이용하여 제조사가 제공한 

방법에 따라 추출하였다.

SFTSV 검출

  SFTSV의 검출을 위하여 M 절편의 핵단백질 유전자

을 타켓으로 하는 MF3, MR2 primer set를 사용하여 

reverse transcription PCR을 수행하였다(Table 2). 즉 

2X RT-PCR Pre-Mix 10 μL, Primer-Forward (10 pmol/μL) 
1 μL, Primer-Reverse (10 pmol/μL) 1 μL, Template 
DNA 8 μL, Final Volume 20 μL로 PCR 반응액을 제

조하였다. RT-PCR은 50°C (30 min)에서 Reverse tran-
scription 과정과 95°C (10 min)에서 Predenaturation 과
정을 진행한 후 Amplification을 35 cycle (95°C/30 sec, 
59°C/60 sec, 72°C/2 min)하고, 72°C (5 min)에서 Final 
extention을 수행하였다. PCR에서 수행된 1차 증폭산

물 1 μL, Primer MMF3 (10 pmol/μL) 1 μL, MMF2 (10 
pmol/μL) 1 μL를 Template DNA 8 μL와 섞고 Final 
volume 20 μL로 반응액을 제조하였으며 94°C (5 min)
에서 Predenaturation과정을 진행한 후 Amplication을 

35 cycle (94°C/20 sec, 59°C/20 sec, 72°C/20 sec)한 후, 
72°C (5 min)에서 PCR을 수행하였다. PCR에서 생성된 
산물을 1.2% Agarose gel에 100V로 전기영동하였으며 



96 한소영ㆍ성선혜ㆍ서진우ㆍ김종호ㆍ이석주ㆍ유상식

Korean J Vet Serv, 2021, Vol. 44, No. 2

Table 2. (RT)-PCR primer sets used for PCR

Target species Primer Nucleotide sequence (5’→3’) Target gene (size [bp]) Reference

SFTSV MF3 GATGAGATGGTCCATGCTGATTCT M segment (560) Chae et al (2017)
MR2 CTCATGGGGTGGAATGTCCTCAC
MMF3 TAAACTTGTGTCGTGCAGGC M segment (245)
MMF2 CCCAGCGACATCTCCTTACA

Anaplasma Spp.
Erhlichia Spp.

AE1F
AE1R

AAGCTTAACACATGCAAGTCGAA
CCCTTCCGTTAAGAAGGATCTAATCTCC

16s rRNA (1406) Kang et al (2013)

Borrelia Spp. 132f TGGTATGGGAGTTTCTGG Fla (774) Wodecka et al (2007)
905r TCTGTCATTGTAGCATCTTT
220f CAGACAACAGAGGGAAAT Fla (605)
824r TCAAGTCTATTTTGGAAAGCACC

반응의 결과 만들어진 산물의 크기는 1차는 560 bp였

고 2차는 245 bp이었다. PCR 기기는 Veriti Thermal 
Cycler (Applied Biosystems, USA)를 사용하였다. 

Anaplasma spp. 및 Ehrlichia spp. 검출

  Anaplasma와 Ehrlichia 검출을 위하여 Table 2와 같

이 Primer AE1-R, AE1-F를 사용하여 PCR을 수행하였

다. 즉 2X PCR Pre-Mix 10 μL, Primer Forward (10 
pmol/μL) 1 μL, Primer Reverse (10 pmol/μL) 1 μL, 
Template DNA 8 μL, final volume 20 μL로 PCR 반응

액을 제조하였다. PCR 조건은 95°C (10 min)에서 

Predenaturation하고, Amplification을 35 cycle (95°C/30 
sec, 59°C/60 sec, 72°C/2 min)한 후, 72°C (5 min)에서 

final extension하였다. PCR에서 생성된 산물을 1.2% 
Agarose gel에 100V로 전기영동하였으며 반응의 결과 

만들어진 산물의 크기는 1,406 bp 이었다. PCR 기기

는 Veriti Thermal Cycler (Applied Biosystems, USA)를 

사용하였다.

Borrelia sp. 검출

  Borrelia sp.의 16s rRNA 유전자 검출을 위하여 B1, 
B2 primer set를 사용하여 PCR을 수행하였다(Table 2). 
즉 2X PCR pre-Mix 10 μL, Primer Forward (10 pmol/ 
μL) 1 μL, Primer Reverse (10 pmol/μL) 1 μL, Template 
DNA 8 μL, Final volume 20 μL로 PCR 반응액을 제조

하였다. PCR 조건은 95°C (10 min)에서 Predenaturation
하고, amplification을 30 cycle (95°C/30 sec, 52°C/30 
sec, 72°C/45 sec)한 후, 72°C (5 min)에서 final ex-
tension하였다. PCR에서 생성된 산물을 1.2% Agarose 
gel에 100V로 전기영동하였으며 반응의 결과 만들어

진 산물의 크기는 465 bp이었다. PCR 기기는 Veriti 
Thermal Cycler (Applied Biosystems, USA)를 사용하였

다. 

PCR 산물의 DNA 정제

  PCR 산물은 LaboPass TM PCR Purification kit 
(Labopass, Korea)를 사용하여 정제하였다. PCR 반응

물에 PB 완충용액을 5배 첨가하고 혼합한 후 혼합물

을 spin column tube에 옮긴 후 PB 완충용액을 500 μL 
첨가했다. 침전물이 형성되면 37°C에서 용해하고 1분

간 13,000 rpm에서 원심분리한 후 column tube를 통과

한 여과액은 제거하고, 750 μL의 PE 완충용액을 spin 
column tube에 혼합하여 넣은 후 다시 13,000 rpm에서 

1분간 원심분리하고 여과액은 제거하였다. 다시 

13,000 rpm에서 3분간 원심분리한 후 50 μL의 Elution 
buffer를 첨가하여 1분간 상온에 방치한 후 2분간 원

심분리하여 DNA를 정제하였다. 정제된 DNA는 SYBR 
safe를 녹인 1% Agarose gel에서 전기영동한 후 gel 
doc을 통해 단일 밴드를 확인하였다. 

Agarose gel 에서 DNA 추출

  Agarose gel에서 확인된 DNA line을 가능한 가장 작

게 잘라서 1.5 mL centrifuge tube에 옮긴 후 QG완충용

액을 0.5 mL 첨가하여 50°C에서 15분간 방치한 후 

Agarose gel이 완전히 용해된 것을 확인한 후 혼합물

을 Binding column tube로 옮겨서 25°C, 13,000 rpm에

서 1분간 원심분리하였다. Binding column tube를 통

과한 여과액은 제거하고, 750 μL의 PE 완충용액을 

binding column tube에 첨가한 후 25°C, 13,000 rpm에

서 3분간 원심분리하였다. 25 μL의 Elution 완충용액
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Fig. 2. Count of collected ticks by district.

을 binding column tube에 첨가한 후 상온에서 10분간 

방치하고 25°C에서 13,000 rpm으로 2분간 원심분리하

여 원하는 DNA를 추출하였다. 추출한 DNA는 1% 
Agarose gel에서 전기 영동한 후 SYBR safe로 염색하

여 확인하였다. 

염기서열의 결정

  추출한 DNA를 주형으로 하여 2 pmol 의 Sense pri-
mer와 Antisense primer를 염기서열 결정에 이용하였

다. BigDye TM Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit 
(Perkin-Elmer Applied Biosystem, USA)를 사용하여 

95°C에서 30초, 50°C에서 5초, 60°C에서 4분간 25회 

반복하여 반응시켰다. 반응 후 결과물을 3M sodium 
acetate (pH 5.8)와 Ethanol로 침전시킨 후 ABI 3730XL 
Genetic Analyser (Applied Biosystem, USA)를 이용하

여 염기서열을 결정하였다.

염기서열의 분석

  확인된 염기서열로 National Center for biotechno-
logy Information (NCBI; http://www.ncbi.nlm.nih.gov) 
에서 제공하는 Blast 및 Reference Sequences 등을 이

용하여 가장 가까운 염기서열을 분석하였다. 이 염기

서열은 Bioedit 프로그램을 사용하여 염기서열을 정렬

하고 MEGA X program (Neighbor-joining phylogenetic 
tree using Maximum Composite Likelihood model with 
1,000 bootstrap replications)을 이용하여 Phylogenetic 
analysis를 실시하였다. 

결과 및 고찰

참진드기의 분포현황

  2020년 4월부터 10월까지 대전시 5개 자치구 각 3
개 지점 총 15개 지역에서 참진드기 총 9,449마리를 

채집하였다. 채집된 참진드기 중 작은소피참진드기가 

8,555마리(90.5%), 개피참진드기가 827마리(8.8%), 일

본참진드기가 67마리(0.7%)로 채집된 참진드기 중 작

은소피참진드기가 우점종이었다. 작은소피참진드기는 

동구에서 1,324마리(96%), 중구에서 1,685마리(92%), 
서구에서 1,839마리(82%), 유성구에서 1,386마리(91%), 
대덕구에서 2,321마리(91%)로 지역에 상관없이 가장 

많이 채집되었다(Fig. 2).
  채집된 9,449마리의 참진드기 중 성충이 1,520마리

(16%), 약충이 3,725마리(39%), 유충이 4,204마리(45%) 
채집되었는데 성충은 5월∼7월경 1,195마리(78%)로 

많이 채집되었고 약충은 4월∼6월에 3,323마리(89%)
로 많이 채집되었으며 유충은 8월∼10월에 4,108마리

(98%)로 가장 많이 채집되었다(Table 3, Fig. 3).
  전체 개체수는 날씨가 따뜻해지기 시작하는 5월에 

급격히 증가하여 7월을 제외한 9월까지 많은 개체수

를 유지하였으며 2020년 7월 개체수가 적었던 이유는 

역대 최장 기간의 장마(기상청, 2020) 로 채집이 어려

웠기 때문인 것으로 보인다(Table 4).

채집방법 별 채집 현황

  채집된 9,449마리의 참진드기 중 성충의 경우 Flag-
ging & Dragging법으로 253마리(17%) 채집된 반면 CO2 
trap법으로 채집된 성충은 1,267마리(83%)이었다. 약충

의 경우 Flagging & Dragging법으로 1,432마리(38%) 채
집된 반면 CO2 trap법으로 채집된 약충은 2,293마리

(62%)이었다. 유충은 Flagging & Dragging법으로 1,853마
리(44%)가 채집되었고 CO2 trap법으로는 2,351마리

(56%)가 채집되었다(Table 5).
  결국 Flagging & Dragging법으로 채집한 참진드기

는 모두 3,538마리(37%)이었으며 CO2 trap법으로 채집

한 참진드기는 모두 5,911마리(63%)로 CO2 trap법으로 

채집한 참진드기가 더 많았다.

참진드기의 병원체 감염실태 현황

  SFTS 바이러스는 동구 지역 산책로에서 채집된 작
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Table 3. Monthly count of ticks by species and life stage

Species
*Life stage & 

gender
2020

Total
Apr May Jun Jul Aug Sep Oct

H. longicornis Adult (F) 97 284 335 234 64 1 - 1,015
Adult (M) 34 101 159 63 9 - 1 367
Nymph 975 1,647 626 84 107 142 3 3,584
Larva 4 31 1 45 1,659 1,657 192 3,589
Subtotal 1,110 2,063 1,121 426 1,839 1,800 196 8,555

H. flava Adult (F) 3 9 3 - 5 8 26 54
Adult (M) 8 4 - 1 7 10 22 52
Nymph 22 30 4 - 23 21 21 121
Larva - - - - - 11 589 600
Subtotal 33 43 7 1 35 50 658 827

I. nipponensis Adult (F) 2 1 1 - - 2 11 17
Adult (M) 1 - - - - 2 12 15
Nymph 8 8 3 - 1 - - 20
Larva - - 15 - - - - 15
Subtotal 11 9 19 - 1 4 23 67

Total 1,154 2,115 1,147 427 1,875 1,854 877 9,449

*Adult (F), female hard ticks; Adult (M), male hard ticks; Nymph, the stage after larva in incomplete metamorphosis; Larva, the stage after egg.

Fig. 3. Monthly count of ticks by 
life stage.

은소피참진드기에서 3건이 검출되었는데 1건은 4월에 

CO2 trap법으로 채집한 약충에서, 다른 2건은 5월에 

같은 CO2 trap법으로 채집한 성충에서 검출되었다. 결
국 SFTSV는 총 9,449마리의 참진드기 pooling sample 
651건 중 3건의 pool에서 검출되어 0.46%의 최소감염

률(MIR)을 나타내었다.
  Anaplasma spp.는 7월 중구 지역 산책로에서 Flag-

ging & Dragging법으로 채집된 작은소피참진드기 약충

에서 1건이 검출되었으며 Erhlichia spp.는 8월 중구 

지역 산책로에서 CO2 trap법으로 채집한 작은소피참

진드기 성충에서 1건이 검출되었다. Anaplasma spp. 
와 Erhlichia spp. 는 651건의 pool 중 각각 1건씩 검출

되어 0.15%의 최소감염률(MIR)을 나타내었다. 
  Borrelia spp.는 3건이 모두 유성구 지역 산책로에서 
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Table 4. July 2020 Daejeon regional weather

SUN MON TUE WED THU FRI SAT

1 2 3 4

5 6 7 8 9 10 11

12 13 14 15 16 17 18

19 20 21 22 23 24 25

26 27 28 29 30 31

Table 5. Number of collecting ticks by collection methods

Collection
methods

No. of collecting ticks
Total

Adult Nymph Larva

Flgging & Dragging 253 1,432 1,853 3,538
CO2 trap 1,267 2,293 2,351 5,911
계 1,520 3,725 4,204 9,449

Fig. 4. Phylogenetic tree of SFTS
virus based on 560 bp M segment 
gene sequence.

검출되었는데 5월에 Flagging & Dragging법으로 채집한 
일본참진드기 성충에서 1건, 8월 CO2 trap법으로 채집

한 작은소피참진드기 약충에서 1건, 9월 CO2 trap법으

로 채집한 작은소피참진드기 유충에서 1건이 검출되

었다. Borrelia spp.의 최소감염률(MIR)은 0.46%이었

다.
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Fig. 5. Phylogenetic tree of Ana-
plasma spp. And Ehrlichia spp. 
Based on 1406 bp 16s rRNA gene 
sequence.

SFTSV의 염기서열 분석

  검출된 3건의 SFTSV를 염기서열 분석 후 Genbank
에 등록된 15개의 참조균주와 상동성을 비교 분석하

였다. 동구 지역에서 검출된 3건의 SFTSV는 모두 같

은 염기서열을 나타내었으며 Phylogenetic analysis를 

진행한 결과 SFTSV 유전형 6가지 type 중 B type에 속

하며 충북 청원군에서 검출되었던 KF781490 (SFTSV, 
Korea)와 99.9%의 상동성을 보였다. 이번에 검출된 동

구 지역 SFTSV는 모두 이전에 국내에서 검출되었던 

SFTSV와 모두 99.7∼99.9%의 상동성을 보였다(Fig. 
4).

Anaplasma spp., Ehrlichia spp.의 염기서열 분석

  Anaplasma spp.가 검출된 검체 1건과 Ehrlichia spp.
가 검출된 검체 1건에 대하여 염기서열을 분석하고 

Genbank에 등록된 11개의 참조균주와 상동성을 비교

분석하였다. Anaplasma spp.와 Ehrlichia spp.는 유전학

적으로 상동성이 매우 높아 함께 분석을 진행하였다. 
Phylogenetic analysis를 진행한 결과 중구에서 검출된 

Jung_gu_200727D 검체는 중국에서 2011년에 검출된 

JN990105 (China)와 99.0%의 상동성을 보였다. 그리고 

중구에서 8월에 분리되었던 Jung_gu_200828T 검체는 

미국에서 분리된 U96436 (U.S.A)와 98.9%의 상동성을 

보였다(Fig. 5).
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Borrelia spp.의 염기서열 분석

  Borrelia spp.로 확인된 검체 3개를 염기서열 분석을 

진행하여 Genbank에서 Blast를 진행하였는데 Phylogenetic 
analysis를 진행하기에는 sequencing 결과 특정 서열이 

단일로 나오지 않아 상동성 분석은 하지 않았다. se-
quencing 결과가 단일로 나오지 않은 부분이 존재하는 

이유는 유전자가 다른 Borrelia spp.와 혼합 감염되었

기 때문인 것으로 보인다.

결    론

  이번 연구는 대전지역의 주택가 인근 산책로에서 

Flagging & Dragging법 및 CO2 유인 트랩법으로 4월부터 
10월까지 매월 1회 진드기 채집을 실시하였다. 참진드

기는 모두 9,449마리가 채집되었으며 채집된 참진드

기는 Yamagutsi 검색표에 따라 분류하여 총 세 종의 

참진드기를 동정하였다. 참진드기를 종별, 성별, 성장

단계별로 동정하고 유전자를 추출하여 분자생물학적

인 방법을 이용하여 4개 병원체(SFTS virus, Anaplasma 
spp., Ehrlichia spp., Borrelia spp.)를 분석하였다.
  1. 채집된 참진드기는 모두 9,449마리였으며 5개 자

치구 모든 지역에서 작은소피참진드기가 82∼96%의 

비율로 가장 많이 채집되었다. 발육단계별로는 성충

이 5월∼7월경, 약충은 4월∼6월경, 유충은 8월∼10월

에 78%∼98%의 비율로 가장 많이 채집되었다.
  2. 병원체 감염실태 결과는 SFTS 바이러스가 3건이 

검출되어 0.46%의 최소감염률(MIR)을 나타내었고 

Anaplasma spp.와 Ehrlichia spp.는 각각 1건씩 검출되

어 0.15%, Borrelia spp.는 3건이 검출되어 0.46%의 최

소감염률(MIR)을 나타내었다. 
  3. SFTS 바이러스는 동구 지역에서 3건이 검출되었

고 중구 지역에서 Anaplasma spp. 1건, Ehrlichia spp. 
1건이 검출되었으며 Borrelia spp.는 3건 모두 유성구 

지역에서 검출되었다. 
  4. 검출된 3건의 SFTS 바이러스는 모두 같은 염기

서열을 나타내었으며 충북 청원군에서 검출된 KF781490 
(SFTS, Korea)과 99.9%의 상동성을 보였으며 국내에

서 검출된 다른 SFTSV와 99.7%∼99.9%의 상동성을 

나타내었다.
  5. 검출된 Anaplasma spp. 1건은 중국에서 검출된 

JN990105 (China)와 99.0%의 유전적 상동성을 나타내

었다. 

  6. Ehrlichia spp. 1건은 미국에서 분리된 U96436 
(U.S.A)와 98.9%의 유전적 상동성을 나타내었다. 
  7. Borrelia spp.로 확인된 3건의 검체는 sequencing 
결과 특정 서열에서 혼합된 유전적 서열이 나타나 상

동성 분석은 하지 않았다. 
  이번 연구로 대전지역 주택가 인근 산책로에 서식

하는 참진드기의 분포현황 및 병원체 감염 현황을 분

석하여 참진드기 매개 인수공통전염병 예방 홍보에 

기초 자료로 활용하고 사람과 동물의 진드기 매개 인

수공통전염병 발생률을 낮추는 데 기여하고자 한다.
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