
서    론

멧돼지(Sus scrofa)는 전 세계 여러 국가들에 걸쳐 분포하

는 토착종이고, 국내에서는 2019년 아프리카돼지열병(African 

swine fever) 발생 이후 대대적인 야생 멧돼지 포획 정책으로 

인해 서식 밀도가 감소했지만 여전히 최상위 포식자로 군림하고 

있다(Ju 등, 2020; NIBR, 2021). 멧돼지는 도심지 및 농경지에 

출몰하여 사회적 문제를 일으키는 것을 언론 보도를 통해 자주 

접할 수 있다.

이 외에도 멧돼지는 질병의 매개체로서 중요한 역할을 하는

데, 이것은 이들의 생태적 적응력과 높은 번식력과 관련이 있

다(Gortázar 등, 2007; Ju 등, 2020). 멧돼지는 다양한 기후

와 환경에서 생존할 수 있으며, 인간 활동에 의해 파괴된 서식

지에서도 쉽게 적응한다. 이로 인해 멧돼지의 개체수가 급증하

고 있으며, 이들과 사람 간의 접촉이 빈번해지고 있다(Keuling 

등, 2008). 또한, 멧돼지는 국내 아프리카돼지열병 전파에 중요

한 역할을 하는 것과 같이, 다른 야생동물 및 가축과의 접촉을 

통해 질병을 전파할 수 있는 주요 경로가 된다(Jo와 Gortazar, 

2021). 이러한 특성은 멧돼지가 인수공통전염병의 확산을 촉진

하는 잠재적인 요인이 된다(Massei 등, 2011).

비강 미생물 군집은 호흡기 건강과 밀접한 관련이 있으며, 특

정 병원체가 이 미생물 군집의 균형을 교란할 경우 질병이 발생

할 가능성이 증가한다(Venkataraman 등, 2015). 멧돼지의 호

흡기계에 서식하는 미생물들은 호흡기 질환의 원인이 되거나, 

다른 병원체와의 상호작용을 통해 질병 전파의 잠재적인 위험 

요소로 작용할 수 있다. 또한, 멧돼지의 서식 밀도가 높을수록 

돼지농가와 접촉 빈도가 증가할 수밖에 없으므로, 멧돼지와 사

육 돼지의 전염성 질병의 상호 전파나 순환 전파의 가능성을 배
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제할 수 없다(Fritzemeier 등, 2000). 이렇듯 멧돼지에서 전염

성 질병에 대한 기초적인 조사를 통해 사육 돼지 혹은 사람으로

의 질병 전파 통제의 중요한 기초자료를 제공할 수 있다(Kim 

등, 2016). 하지만, 국내에서 야생 멧돼지의 호흡기계 미생물 군

집에 대한 연구는 부족한 실정이다. 따라서, 국내 두 지역에서 

면봉(swab)으로 채취한 멧돼지 비강 분비물에서 미생물 군집을 

조사함으로써 국내 야생 멧돼지의 호흡기 세균과 이를 통해 발

생할 수 있는 질병에 대한 방역 대책 수립을 위한 기초자료 확보

에 목적을 두고 본 연구를 수행하였다. 

재료 및 방법

공시재료

검사에 사용된 시료는 총기 또는 포획틀로 포획한 야생 멧돼

지의 비강 시료 252개로 2023년 11월부터 2024년 05월까지 

야생생물관리협회 전북지부의 협조를 받아 전라북도 남원시와 

무주군에서 수집하였다. 비강 시료는 수송배지(Noble Biosci-

encesTM, Hwaseong, South Korea)에 담아 냉장상태로 즉시 

전북대학교 수의과대학으로 송부되어 즉시 검사에 사용되었다. 

세균배양, 핵산 추출 및 세균 검사

비강 시료는 병원성 세균 분리를 위해 혈액배지(Kisan Bio-

tech, Seoul, South Korea)에 획선 도말(streaking)하여 37℃

에서 18시간 이상 배양한 후 서로 다른 세균 집락을 계대 배양하

여 순수 분리하였다. 순수 분리된 집락은 핵산 추출을 위해 1X 

PBS 1 mL에 현탁한 후 사용 전까지 25% DMSO에 보관하였다. 

핵산 추출은 시판되는 AccuPrep Genomic DNA Extraction 

Kit (Bioneer, Daejeon, South Korea)를 이용해 제조사의 방

법에 따라 실시하였다. 추출된 핵산은 16S rRNA 시퀀싱을 위

해 27F/1492R (F; 5’-AGAGTTTGATCMTGGCTCAG–3’, R; 

5’-TACGGYTACCTTGTTACGACTT–3’) 프라이머를 이용하

여 PCR을 실시한 후 Macrogen (Seoul, South Korea)사에 의

뢰하여 785F/907R (F; 5’-GGATTAGATACCCTGGTA–3’, 

R; 5’-CCGTCAATTCMTTTRAGTTT–3’) 프라이머를 이용하

여 Sanger sequencing을 진행하였다. 확보된 16S rRNA 유

전자 서열은 National Center for Biotechnology Informa-

tion (NCBI, https://www.ncbi.nlm.nih.gov/)의 nucleotide 

BLAST를 활용하여 세균 종 동정을 하였다. 

마이코플라즈마(Mycoplasma spp.)는 PCR 검사를 선행하

였으며 방법은 다음과 같다. 비강시료를 담은 수송 배지는 위

와 동일한 AccuPrep Genomic DNA Extraction Kit를 이

용하여 제조사의 방법에 따라 핵산을 추출하였고, 이를 이용하

여 BioFACT 2X F-Star Taq PCR Master Mix (BIOFACT, 

Daejeon, South Korea)와 16S rRNA universal 프라이머 (F; 

5’-GGCGAATGGGTGAGTAACACG-3’, R; 5’-CGGATAAC-

GCTTGCGACCTATG-3’)를 이용하여 95℃에서 2분간 dena-

turation, 95℃에서 20초 및 62℃ 40초간 35회 반복, 72℃에

서 5분간 더 PCR을 진행하였다 (Wong-Lee 와 Lovett, 1993). 

증폭된 PCR products는 1% (w/v) 아가로즈겔을 이용하여 전

기영동하였다. 전기영동을 통해 확인한 band는 시판되는 gel 

extraction kit인 HiGene Gel & PCR Purification System 

(BIOFACT, Daejeon, South Korea)을 사용하여 DNA를 추출

하였으며, 이를 Macrogen (Seoul, South Korea)사에 Sanger 

sequencing을 의뢰하였다. 시퀀싱 결과는 nucleotide BLAST

를 통해 종 동정을 진행하였다. 

결    과

세균 검사 

멧돼지 비강 시료를 통해 검출된 미생물의 종류와 빈도, 병

원성 여부를 분석한 결과, 총 36종의 세균이 멧돼지 비강에서 

분리 또는 검출되었다(Table 1). 36종의 세균 중 문헌조사를 

토대로 다음과 같이 총 13종이 병원성 세균으로 분류되었다; 

Aeromonas salmonicida (A. salmonicida) 15건, Aeromo-

nas hydrophila (A. hydrophila) 1건, Aeromonas mol-

luscorum 1건, Bacillus cereus (B. cereus) 2건, Bacillus 

thuringiensis (B. thuringiensis) 15건, Bacillus wiedmannii 

(B. wiedmannii)가 11건, E. fergusonii가 4건, Mannheimia 

varigena (M. varigena) 2건, Proteus vulgaris (P. vulgaris) 

1건, Staphylococcus aureus (S. aureus) 8건, Streptococ-

cus porcinus (S. porcinus) 1건, Streptococcus suis 6건, 

Mycoplasma hyopneumoniae (M. hyopneumoniae) 1건. 

이 세균들은 남원과 무주의 지리적 위치와 관계없이 골고루 검

출되었다. 이 외의 나머지 23종은 비병원성 또는 환경 유래 미

생물로 분류되었다.

총 36종 중 Alcaligenes faecalis, Bacillus altitudinis, 

Bacillus mycoides (B. mycoides), Carnobacterium in-

hibens, Escherichia fergusonii (E. fergusonii), Leclercia 

adecarboxylata, Lysinibacillus fusiformis (L. fusiformis), 
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Moraxella pluranimalium, P. vulgaris, Pseudomonas spp, 

Streptomyces blastmyceticusc, Streptomyces cirratus를 

제외한 모든 균주에서 베타 용혈을 확인하였다(Fig. 1). 

마이코플라즈마의 경우, PCR법과 16S rRNA 시퀀싱 결과를 

통해 동정을 실시하였다. 총 24개의 비강 시료에서 마이코플라

즈마 유전자가 검출되었다(Fig. 2). 16S rRNA 시퀀싱 결과, 이 

중 23개는 Mycoplasma flocculare로 동정되었고, 1개는 M. 

hyopnenmoniae로 확인되었다. 

Table 1. Identification of bacterial species from nasal swab samples of wild boars (n=252)

Bacteria No. of isolate (%) Classificationa (Host) References

Aeromonas A. salmonicida 15 (6.0) P (fish) (Austin and Austin, 2016)
A. allosaccharophila 1 (0.4) NP
A. eucrenophila 5 (2.0) NP
A. hydrophila 1 (0.4) P (A&H)b (Nhinh et al, 2021)

(Liu et al, 2020)
A. molluscorum 1 (0.4) P (Bivalves) (Minana-Galbis et al, 2004)

Alcaligenes A. faecalis 1 (0.4) NP
Bacillus B. altitudinis 5 (2.0) NP

B. cereus 2 (0.8) P (A&H) (Granum and Lund, 1997)
B. mycoides 7 (2.8) NP
B. pumilus 1 (0.4) NP
B. stratosphericus 2 (0.8) NP
B. subtilis 2 (0.8) NP
B. thuringiensis 15 (6.0) P (Insect) (Schnepf et al, 1998)
B. toyonensis 12 (4.8) NP
B. wiedmannii 11 (4.4) P (Miller et al, 2016)

Carnobacterium C. inhibens 7 (2.8) NP
Escherichia E. fergusonii 4 (1.6) P (A&H) (Maheux et al, 2014)

(Savini et al, 2008)
Leclercia L. adecarboxylata 1 (0.4) NP
Lysinibacillus L. fusiformis 1 (0.4) NP
Macrococcus M. canis 5 (2.0) NP
Mannheimia M. varigena 2 (0.8) P (A-Pigs) (Angen et al, 1999)
Moraxella M. pluranimalium 2 (0.8) NP
Proteus P. vulgaris 1 (0.4) P (A&H) (O'Hara et al, 2000a)

(O'Hara et al, 2000b)
Pseudomonas P. extremorientalis 4 (1.6) NP

P. knackmussii 2 (0.8) NP
P. koreensis 2 (0.8) NP
P. monteilii 1 (0.4) NP

Staphylococcus S. aureus 8 (3.2) P (A&H) (Lowy, 1998)
(Chambers and DeLeo, 2009)

Streotococcus S. porcinus 1 (0.4) P (A-Pigs) (Wang et al, 2020)
S. suis 6 (2.4) P (A&H) (Lun et al, 2007)

Streptomyces S. blastmyceticus 1 (0.4) NP
S. cirratus 1 (0.4) NP
S. exfoliatus 1 (0.4) NP
S. goshikiensis 1 (0.4) NP

Mycoplasma M. flocculare 23 (9.1) NP
M. hyopneumoniae 1 (0.4) P (A-Pigs) (Fano et al, 2005)

aP, pathogenic bacteria; NP, non-pathogenic bacteria.
bA&H, Animals; A, Human; H.
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고    찰

비강 스왑을 이용한 미생물 다양성 조사는 비강과 상부 호흡

기 미생물 군집의 구성을 이해하는데 도움이 되며, 특정 병원체

의 존재 여부를 파악하는 데 유용한 방법이 될 수 있다. 이 방법

은 비교적 간단하고 비침습적이어서 야생동물에서 시료를 채취

하는 데 적합하다. 본 연구에서는 멧돼지 비강 시료를 통해 다양

한 미생물 종이 검출되었다. 이들의 병원성 여부와 생태적 역할

에 대해 분석한 결과, 멧돼지 비강에는 병원성 미생물뿐만 아니

라 환경 유래의 다양한 비병원성 미생물들이 공존하고 있음을 

확인할 수 있었다. 이러한 결과는 멧돼지가 다양한 생태적 환경

에서 서식하며, 이로 인해 다양한 미생물들과 접촉하고 있다는 

점을 시사한다.

Aeromonas 속은 그람 음성의 간균으로 주로 수생 환경에서 

발견되며, 다양한 동물과 사람에게 병원성을 나타낼 수 있는 미

생물이다(Janda 와 Abbott, 2010). 이 속의 세균은 대체로 호

기성이며, 물, 토양, 하천, 해양 등에서 주로 서식한다(Janda 와 

Abbott, 2010). Aeromonas 속은 어류, 양서류, 파충류뿐만 아

니라 포유류에서도 질병을 유발할 수 있으며, 특히 수생 동물

에서 질병의 주요 원인체로 알려져 있다(Igbinosa 등, 2012). 

A. salmonicida는 주로 어류에 병을 일으키는 병원성 세균으

로, 연어류 및 기타 어류에서 발생하는 전염성 질병인 피낭염

(furunculosis)의 원인균이다(Austin 와 Austin, 2016). 피낭

염은 피부 및 근육 조직에 궤양과 농양을 형성하는 특징이 있으

며, 감염된 어류의 폐사율이 높아 경제적 손실이 크다(Dallaire-

Dufresne 등, 2014). 어류 간의 직접 접촉이나 오염된 물을 통

해 전파되며, 급성, 아급성, 만성의 다양한 형태로 나타날 수 있

다(Menanteau-Ledouble 등, 2016). A. hydrophila는 물 환

경(주로 담수)에서 흔히 발견되는 병원성 세균으로, 사람과 다양

한 동물에게 질병을 유발할 수 있다(Nhinh 등, 2021). 이 세균

은 사람에게 설사, 피부 및 연조직 감염, 패혈증 등 다양한 형태

의 감염을 일으키며, 특히 면역력이 약화된 사람에게 심각한 위

험을 초래할 수 있다(Menanteau-Ledouble 등, 2016; Liu 등, 

2020). 어류의 경우, A. hydrophila 감염은 농양, 지느러미 부

식, 출혈 등의 증상을 유발하며, 심각한 경우 폐사에 이를 수 있

다(Liu 등, 2020). A. molluscorum은 주로 이매패류(bivalves)

와 같은 수생생물에 궤양, 괴사, 전신 감염을 일으킬 수 있다 

(Minana-Galbis 등, 2004). 이는 패류 양식장의 생산성에 심

Fig. 2. PCR results for the represen
tative Mycoplasma species identi
fied from nasal swab samples of 
wild boars.

Fig. 1. The representative bacteria with beta-hemolysis isolated 
from nasal swab samples of wild boars.
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각한 영향을 미쳐 경제적 손실을 초래한다(Minana-Galbis 등, 

2004). 멧돼지 비강에서 발견된 것은 멧돼지가 이 병원균을 운

반할 수 있음을 의미하며, 사람과 동물에게 질병을 전파할 잠재

적 위험이 있음을 시사한다. 특히, 이들 중 A. hydrophila는 인

수공통전염병으로 발전할 수 있는 가능성이 있어, 공중보건 및 

환경 관리 측면에서 중요한 고려 대상이 되어야 한다.

Bacillus 속은 약 100여종의 호기성 또는 통성 혐기성의 포

자를 생성하는 그람 양성 간균으로 매우 다양한 환경에서 발견

되는 미생물이다(Logan 와 Vos, 2015). 대부분의 Bacillus 속 

세균은 비병원성이지만 식중독의 원인균인 B. cereus와 이 균

주와 형태학적, 유전학적, 생화학적 특성들이 매우 높은 근연

관계를 보이는 7종을 포함한 총 8종의 세균을 B. cereus 그룹

(B. cereus, B. anthracis, B. thuringiensis, B. mycoides, B. 

pseudomycoides, B. weihenstephanensis, B. wiedmannii, 

B. toyonensis)으로 통칭한다(Ehling-Schulz 등, 2019). 본 연

구에서는 멧돼지 비강 시료에서 B. cereus, B. thuringiensis, 

B. wiedmannii가 검출되었으며, B. cereus는 널리 알려진 병

원성 세균으로서 주로 식중독을 유발하고, 다음과 같은 두 가지 

주요 독소를 생성하여 질병을 일으킬 수 있다: 하나는 열에 저항

성이 있는 구토 독소(emetic toxin)이고, 다른 하나는 장내 독

소(diarrheal toxin)이다(Granum과 Lund, 1997). 구토형 식

중독을 유발하는 구토 독소는 식품 섭취 후 짧은 시간 내에 구

토를 유발하며, 주로 오래된 밥이나 파스타와 같은 전분질 식품

에서 잘 자라고 식품이 제대로 보관되지 않았을 때 이 세균이 증

식할 수 있다(Agata 등, 2002). 설사형 식중독을 유발하는 장

내 독소는 설사 및 복통을 유발하며, 구토형에 비해 잠복기가 길

지만 증상은 상대적으로 경미하다(Granum과 Lund, 1997). B. 

thuringiensis는 주로 곤충에 대한 생물학적 방제로 널리 사용

되는 세균이며, 다양한 독소를 생성하여 곤충의 소화 기관에 손

상을 입히고, 결국 곤충을 죽게 한다(Schnepf 등, 1998). 그러

나 이 세균은 특정 조건에서 사람에게도 병원성을 나타낼 수 있

으며, 면역력이 저하된 사람이나 대량으로 이 균에 노출된 경우 

피부 감염, 각막염 또는 호흡기 감염을 일으킬 수 있다. 특히, B. 

cereus와 유사한 독소를 생성할 수 있기 때문에 식중독을 유발

할 가능성도 있다(Raymond와 Federici, 2017). B. wiedma-

nnii는 상대적으로 최근인 2016년에 처음 분류되었다(Miller 

등, 2016). B. wiedmannii는 B. cereus 그룹의 다른 병원성 세

균들과 유사하게 여러 가지 독소를 생산할 수 있는 능력이 있

다. 특히, B. cereus가 생성하는 장독소와 유사한 독소를 생성하

여 식중독을 유발할 가능성이 있다(Miller 등, 2016). 그러나 B. 

wiedmannii의 병원성에 대한 연구는 아직 초기 단계에 있으므

로 구체적인 데이터는 제한적이다. B. cereus그룹이 멧돼지 비

강에서 검출되었다는 것은 멧돼지가 농작물이나 물을 오염시켜 

사람이나 가축에게 식중독을 전파할 수 있는 잠재적 위험을 나

타내며, 특히 Bacillus 속은 열에 저항성이 있는 포자를 형성할 

수 있어 조리 과정 중에도 생존할 가능성이 있다. 멧돼지가 사람 

생활권과 접촉할 수 있는 지역에서 이 세균이 발견되는 것은 식

품 안전성에 대한 우려가 있으므로 멧돼지와의 접촉을 최소화하

고 멧돼지 서식지와 농업 지역 간의 경계를 관리하는 것이 중요

할 것으로 생각된다. 

E. fergusonii는 Escherichia 속에 속하는 그람 음성균으로, 

1985년에 처음으로 분류되었다(Farmer 등, 1985). 이 세균은 

E. coli와 유사한 유전적 및 생리학적 특성을 가지고 있으며, 주

로 사람과 동물의 장내에서 발견되지만, 물, 음식, 토양과 같은 

환경에서도 검출될 수 있다(Maheux 등, 2014). 이 균주는 사람

에게 장내 감염, 요로 감염 및 전신 감염을 통해 질병을 유발할 

수 있고, 돼지에서도 장내 혹은 호흡기에서 다른 질병과의 복합 

감염을 초래할 수 있다(Maheux 등, 2014). 일부 연구에 의하

면, E. fergusonii는 항생제 내성을 나타낼 수 있는 능력이 있으

며, 이는 공중보건에 있어 중요한 문제로 대두될 수 있을 것으로 

생각된다(Savini 등, 2008). 

M. varigena는 Pasteurellaceae 계통의 그람 음성균으로, 

주로 소나 양과 같은 반추동물과 돼지에서 발견되는 병원성 세

균이며, 특히 소와 돼지에서 폐렴, 기관지염과 같은 호흡기질병

을 유발하고, 이외에도 심외막염, 관절염, 패혈증 등을 유발할 

수 있다(Angen 등, 1999). 또한 바이러스성 질병과 함께 복합 

감염을 유발하기도 한다. 멧돼지가 M. varigena의 보균자로서 

기능할 경우, 이 세균은 야생 멧돼지와 사육돼지 간의 접촉을 통

해 전파될 가능성이 있으며, 멧돼지가 농장 주변을 배회하거나 

사육돼지와 직접적인 접촉을 통해 병원체를 전파하게 되면, 사

육돼지 집단 내에서 호흡기 질환의 발생률이 증가될 우려가 있

다. 이를 예방하기 위해서는 멧돼지와 사육돼지 간의 접촉을 최

소화하고, 농장 내외의 환경 위생을 철저히 관리해야 할 것으로 

사료된다.

P. vulgaris는 Enterobacteriaceae 계열에 속하는 그람 음

성 간균으로, 주로 토양, 물, 그리고 장내에서 발견되는 세균이

며, 사람과 동물의 장관에서 서식할 수 있고 기회감염균으로 면

역력이 저하된 사람이나 동물에서 감염을 일으킬 수 있다(O’

Hara 등, 2000a; O’Hara 등, 2000b). 이 세균은 주로 요로 감

염을 통해 질병을 유발하며, 그 외에도 상처를 통한 감염이나 면

역력이 저하된 사람이나 동물에서 호흡기 질병을 유발할 수 있

다(Manos와 Belas, 2006). 
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S. aureus는 그람 양성 구균으로, 사람과 동물 모두에게 병원

성을 나타낼 수 있는 대표적인 병원균이며 자연 환경뿐만 아니

라 사람과 동물의 피부와 점막에 정상적으로 서식하기 때문에 

건강한 사람과 동물에서도 흔히 발견된다(Lowy, 1998). 그러나 

특정 조건에서 이 세균은 다양한 감염을 유발할 수 있으며, 특히 

항생제 내성을 가진 균주인 Methicillin-Resistant Staphylo-

coccus aureus (MRSA)는 중요한 공중보건 문제로 여겨진다

(Chambers 와 DeLeo, 2009). 멧돼지가 이를 보균하고 있다면 

멧돼지가 사람에게 직접 또는 간접적으로 병원체를 전파할 가능

성이 존재하며 특히, 야생 멧돼지와 접촉하는 농업 종사자나 야

외 활동가들은 S. aureus 감염에 노출될 수 있어 이는 지역사회 

내 감염 확산으로 이어질 우려가 있다. 또한, MRSA는 병원 뿐만 

아니라 지역사회에서도 중요한 감염원으로 여겨지므로, 만약 멧

돼지가 MRSA를 보균하고 있다면 이 내성 균주의 전파는 감염 

관리에 있어 더욱 큰 도전 과제가 될 수 있다. 

S. porcinus는 그람 양성 구균으로, 주로 돼지에서 발견되

고, 돼지의 생식기 감염을 일으키며 이로 인해 불임, 유산, 사산 

등의 문제를 초래할 수 있는 병원체로 알려져 있다(Wang 등, 

2020). 최근에는 사람에서 감염된 사례가 지속적으로 보고되고 

있으므로(Duarte 등, 2005; Shewmaker 등, 2012; Gürsul 와 

Özdemir, 2022), 멧돼지 비강에서 S. porcinus가 발견된 것은 

이들이 돼지와 사람에게 질병을 전파할 잠재적 위험이 있음을 

시사한다. 이를 예방하기 위해서는 멧돼지와 사육돼지 간의 접

촉을 최소화하고, 철저한 방역과 감시 체계를 구축하는 것이 필

요할 것으로 생각된다. 같은 속에 속하는 S. suis는 돼지에서 사

람으로 전염될 수 있는 주요 인수공통전염성 원인균이며, 사람

에게는 수막염, 패혈증, 폐렴, 심내막염 등을 유발할 수 있고, 주

로 감염된 돼지와의 직접 접촉 또는 오염된 돼지 고기 섭취를 통

해 전파된다(Lun 등, 2007). S. suis가 멧돼지 비강에서 발견된 

것은 멧돼지가 이 병원체의 잠재적인 보균자 역할을 할 수 있음

을 시사하며, 이는 사육돼지와 사람 모두에게 질병을 전파할 수 

있는 잠재적 경로를 제공하므로 멧돼지가 사육돼지와 접촉할 수 

없도록 물리적 장벽을 설치하거나, 멧돼지의 이동을 제한하는 

조치가 필요할 것으로 생각된다. 

M. hyopneumoniae는 돼지의 주요 호흡기 병원체 중 하나

로, 돼지에서 전염성 폐렴을 유발하는 원인균이다. 이 세균은 돼

지의 폐 기능을 손상시키고 면역력을 저하시켜 다른 병원체에 

의한 2차 감염을 용이하게 만드는 돼지 호흡기 복합 감염증의 

주요 구성 요소이다(Fano 등, 2005). 멧돼지가 이 병원체를 보

균하고 있다면, 만성 호흡기 질환을 보유하고 있을 가능성이 높

으며, 사육돼지와의 접촉을 통해 세균 감염이 전파될 위험이 있

을 것으로 판단된다. 멧돼지가 자주 출몰하는 지역의 돼지 농장

에서는 방역 관리와 감시가 필수적이며, 농장 주변의 멧돼지 출

입을 제한할 수 있도록 조치하고 사육돼지의 건강 상태를 정기

적으로 점검할 필요가 있다. 

결    론

멧돼지의 비강에는 다양한 미생물이 서식하고 있으며, 이들 

미생물 군집의 다양한 구성은 멧돼지의 건강 상태뿐만 아니라 

이들 미생물이 사람이나 다른 동물에게 전파될 가능성에 대해서

도 중요한 정보를 제공한다. 이에 따라 멧돼지 비강에서의 미생

물 다양성에 대한 조사는 멧돼지와 연관된 질병의 발생 및 전파 

경로를 이해하고 공중보건 및 동물보건의 관점에서 중요한 과학

적 근거를 마련하는 데 기여할 수 있을 것이다. 
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