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서   론

흰반점병 (white spot disease, WSD)은 양식산 새
우에 대량 폐사를 유발하는 바이러스성 질병으로

세계동물보건기구 (world organization for animal 
health, OIE)에서는 본 질병을 전염병으로 지정하

여 관리하고 있다 (OIE, 2021). 국내에서도 WSD를
제3종 전염병으로 지정하여 관리하고 있다 (MOF, 
2021a). WSD의 원인 병원체인 흰반점바이러스

(white spot syndrome virus, WSSV)는 막대모양 (지
름: 80-120 nm, 길이: 250-280 nm)의 외막을 가진
double-stranded DNA virus로서 Nirmaviridae 과, 
Whispovirus 속에 속한다 (OIE, 2021). WSD에 걸린
새우는 일반적으로 두흉갑에 흰반점이 관찰된다

(OIE, 2021). 양식장에서 WSD가 발생하게 되면

3-10일 사이에 90-100%의 폐사가 발생하기도 한다
(Lightner, 1996). 
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The full genome sequence of a Korean white spot syndrome virus (WSSV, isolate: WSSV-GoC18) 
is presented here. We obtained a total of 12,320,554 reads with 291,172 bases, 170 gene, and 170 
coding DNA sequence, which were assembled in 1 contig. Phylogenetic analysis revealed that the 
WSSV-GoC18 was closely related to Chinese isolate (WSSV-PC) and distinctly different with pre-
viously reported a Korean isolate (WSSV K-LV1). The complete genome sequence of WSSV isolates 
will be of great help in molecular epidemiological studies, contributing to molecular diagnosis and 
disease prevention in shrimp aquaculture.
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우리나라의 새우 양식산업은 대하 (Penaeus chi-
nensis)를 중심으로 급속히 성장하였으나 1993년
이후부터는 WSD로 인한 대량 폐사로 인해 생산량
이 급격히 감소하였다. 2003년부터는 WSD에 의한
피해를 줄이기 위해, 대하에 비해 WSD에 저항성
이 강한 흰다리새우 (Litopenaeus vannamei)를 양식
품종으로 대체하면서 새우 생산량은 증가하였다

(생산량: 약 8,100톤/2020년) (NIFS, 2018; MOF, 
2021b). 하지만 WSD는 흰다리새우를 양식하는 과
정에서 매년 발생하여 새우 양식산업을 위협하고

있다. 
WSSV의 전장유전체는 한국을 비롯한 중국, 멕

시코, 인도, 호주 등에서 보고한 바 있다 (Chai et 
al., 2013; Rodriguez et al., 2016; Jiang et al., 2017; 
Li et al., 2017; Oakey and Smith, 2018; Vinaya 
Kumar et al., 2018; Lee et al., 2022). 이들 정보는
유전자를 기반으로 한 검사법 개발, 재조합 단백질
생산, 유전형 분석, 병원체의 진화 등의 연구를 수
행하는데 유용하게 사용될 수 있다. 이에 본 연구
에서는 2018년도에 분리된 WSSV 분리주 (WSSV- 
GoC18)에 대한 유전 정보를 수집하기 위해, next 
generation sequencing (NGS)를 통해 전장유전체를
시컨싱하였다. 

2018년 8월 전라북도에 위치한 양식장으로부터
WSSV에 감염된 흰다리새우를 채집하였다. 채집
한 새우의 아가미를 phosphate buffer saline (PBS: 
0.13 M NaCl, 2.7 mM KCl, 4.3 mM Na2HPO4, 1.4 
mM KH2PO4) 완충용액으로 1:20 (0.05 g/㎖)가 되
게 혼합하여 마쇄한 후, 4℃에서 2,000 rpm으로 15
분간 원심분리하여 상층액을 분리한 후, 0.45 ㎛ 
syringe filter로 여과하여 WSSV 접종물 (분리주명: 
WSSV-GoC18)을 제작하였다. WSSV는 감염실험
을 통해 대량으로 수집되었고, sucrose 농도 구배를
통해 정제되었다. 감염실험은 여수에 위치한 양식
장으로부터 분양받은 WSSV의 감염 이력이 없는
흰다리새우 (평균 체중: 16±1 g) 1,000 마리에 2× 
104 copies/100 ㎕의 WSSV를 각각 근육내에 접종
한 후 10톤 수조에서 (수온: 24-26℃) 7일간 사육하
였다. WSSV 접종 2일부터 빈사 상태의 새우로부
터 항응고제가 (450 mM NaCl, 10 mM KCl, 10 mM 
HEPES, 10 mM EDTA.Na2, pH 7.3) (Vargas-Albores 

et al., 1998) 함유된 주사기를 통해 혈림프를 취해
-80℃에 보관하였다. 바이러스를 정제하기 위해

혈림프를 13,000 rpm으로 20분간 (4℃) 원심분리하
여 상층액을 분리한 후, 15,500 rpm으로 2시간 (4 
℃) 동안 초원심을 실시한 후 pellet을 PBS로 부유
시키고, 1,000 kDa dialysis membrane을 사용하여
PBS로 투석하였다. 투석된 바이러스를 step sucrose 
gradient [25%, 35%, 50%, 60% sucrose 용액(w/w)] 
위에 넣은 후 30,000 rpm으로 2시간 동안 초원심을
실시한 후, 35%와 50% 경계 지점에서 바이러스를
취해 PBS로 현탁하여 30,000 rpm으로 2시간 동안
초원심 분리하였다. 원심분리 후 얻어진 pellet은
PBS로 재현탁하여 –80℃에 보관하였다.

WSSV의 전장유전체를 분석하기 위해, 정제된
바이러스로부터 phenol과 chloroform을 사용하여

DNA를 추출한 후 (Kim et al., 2005), Illumina plat-
form sequencer (Illumina, USA)를 이용하여 시퀀싱
을 실시하였다. 시퀀싱을 위한 DNA library는 Tru 
Seq nano DNA kit (Illumina, USA)를 사용하여 실시
하였고, 어댑터 시퀀스와 저품질 reads (Q<20)는
NGS 데이터 분석의 정확도에 영향을 미칠 수 있기
때문에 Trimmomatic (v0.36)를 사용하여 제거하였
다 (Bolger et al., 2014). 필터링된 reads는 SPAdes 
3.13 (Bankevich et al., 2012)를 사용하여 다양한
k-mer로 de novo assembly를 수행하였으며 가장 잘
조합된 시퀀스 세트를 결정하였다. Prodigal (Hyatt 
et al., 2010), RNAmmer (Lagesen et al., 2007) 및
Aragorn (Laslett and Canback, 2004) software를 사
용하여 coding DNA sequence (CDS), rRNA, 및
tRNA 유전자에 주석을 달았으며, Prokka (v1.14.6) 
software (Seemann, 2014)를 사용하여 단백질 유전
자의 위치를 예측하였고, BLAST 분석을 통해 단백
질의 기능을 식별하였다. 또한, 분석된 전장유전체
서열이 기존에 보고된 WSSV 분리주들과 어떠한
유전적차이를나타나는지확인하기위하여 GenBank
에 등록된 7개 WSSV 분리주들의 전장유전체 데이
터를 확보한 후 (Table 2) 이를 이용하여 phyloge-
netic analysis을 수행하였다. Phylogenetic analysis
는 MEGA11 (v.11.0.8) (Tamura et al., 2021)에 포함
되어 있는 Clustal W multiple alignment를 실시하여
상동성을 비교한 후, neighbor-joining method (1,000 
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bootstrap replicates)을 사용하여 phylogenetic tree를
제작하였다. 
정제된 WSSV로부터 DNA를 추출한 후 Illumina 

platform sequencer로 분석한 결과, 15,356,094개의
raw read (2,318,770,194개의 염기)가 생성되었다

(Table 1). 분석의 편향을 줄이기 위해 Trimmomatic 
(v0.36)을 사용하여 어댑터 시퀀스와 저품질 reads
를 제거한 결과, 12,320,554개의 filtered read 
(1,855,024,882개의 염기)를 확보하였다 (Table 1). 
SPAdes를 사용하여 de novo assembly를 수행한 결
과에서는 291,172개의 염기의 단일 contig (sequencing 
depth 6,349X)가 얻어졌다 (Table 1). WSSV-GoC18
는 이중가닥의 원형 게놈으로 84,116개의 A (29%), 
87,969개의 T (30%), 59,919개의 G (20%), 59,968개
의 C (21%)의 염기를 가지며, 총 G+C 함량은 41.09 
%로 나타났다 (GenBank no.: ON457602). 기존에
보고된 7개의 WSSV 분리주들의 염기서열의 길이
와 G+C 함량은 각각 280,591-309,286 bp와 40.8- 
41%으로 본 연구에서 분석된 WSSV-GoC18와 유
사한 결과를 나타내었다 (Table 2). 2011년 국내에
서 분리된 WSSV K-LV1 (염기서열: 295,884 bp, 
G+C 함량: 40.9%)과 비교했을 때, WSSV-GoC18의
전장유전체 서열이 WSSV K-LV1보다 3,712 bp 짧
았으며, G+C 함량이 0.19% 높은 것으로 나타났다. 
Prodiagal와 Prokka (v1.14.6) software를 사용하여

coding DNA sequence (CDS)와 유전자의 위치를 예
측한 결과, WSSV-GoC18 전장유전체 서열에는 총
170개의 CDS가 존재하였고, 74개 (44%)는 forward 
방향으로, 96개 (56%)는 reverse 방향으로 암호화

되어 있었다 (Fig. 1). 또한, 이들 CDS의 BLAST를
분석한 결과, 169개의 CDS는 기존에 알려진 단백
질로 annotation 되었으나 1개의 CDS (CDS 169)는
알려진 단백질과 상동성을 나타내지 않았다 (data 
not shown). 총 8개 분리주의 전장유전체를 이용한
phylogenetic tree를 분석한 결과에서는 WSSV- 
GoC18은 중국에서 분리된 WSSV PC 분리주와 가
장 가까운 거리에 위치하였으며, 국내 분리주인

WSSV K-LV1과는 차이를 보였다 (Fig. 2). 이상의
결과로 국내에는 유전적으로 차이를 보이는 WSSV 

Fig. 1. Circular map of the WSSV-GoC18 genome. CDSs 
transcribed in the forward direction are indicated by 
clockwise arrows, and CDSs transcribed in the reverse 
direction are indicated by counterclockwise arrows.

Table 1. Raw and filtered data stats

a. Raw and filtered data stats
Total read bases Total reads GC (%)

Raw data
Filtered data

2,318,770,194
1,855,024,882

15,356,094
12,320,554

41.29
41.09

b. Genome annotation summary
Sample Contigs Bases Gene CDS* tRNA rRNA

WSSV-GoC18 1 291,172 170 170 0 0
Num of A Num of T Num of G Num of C

84,116 87,969 59,919 59,968
*CDS: coding DNA sequence
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분리주들이 존재하는 것이 확인되었다. 
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