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Disease including parasite, bacteria and virus cause serious mortality to salmonid fish in the 
aquaculture. In this study, we investigated the current disease status of the rainbow trout (Oncorhynchus 
mykiss) and coho salmon (Oncorhynchus kisutch) in Yanayang, Pyeongchang, Jeongseon and 
Yeongwol of Gangwon province in 2021 and performed molecular characterization of those pathogen.  
For parasites, Ichthyophthirius multifiliis was observed at 2 farms. For bacteria, we identified 
Aeromonas sobria from kidney of rainbow trout using phylogenetic analysis of gyrB gene. A. salmoni-
cida were isolated from necrosis site of gill cover and fin in coho salmon and necrotic lesion of 
fin in rainbow trout. Phylogenetic analysis using vap gene indicated that A. salmonicida isolated in 
this study were clustered with previously reported A. salmonicida subsp. salmonicida isolates. For 
virus, JRt-Nagano type of infectious haematopoietic necrosis virus was detected in rainbow trout, 
but infectious pancreatic necrosis virus and Oncorhynchus masou virus were not detected. These results 
provide useful information for the prevention of disease spread and transmission when cultivating 
new species such as Atlantic salmon in Korea.
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서   론

연어과 어류에서 다양한 기생충성 질병, 세균성 

질병, 바이러스성 질병 발생이 증가함에 따라 연어

과 어류가 대량 폐사하여 양식장에 심각한 경제적 

피해를 초래한다. 수산생물질병관리법에 의거, 연
어과 어류에 감수성이 있는 수산생물전염병은 총 

5종이 있으며 해당 전염병 발생 시 방역조치를 실

시하여 전염병 전파 및 확산을 방지하고 있다

(Aquatic Organism Disease Control Act, 2021). 기생

충성 전염병은 1종으로 자일로닥틸루스감염증 

(Infection with Gyrodactylus salaris)가 있으며, 바이

러스성 전염병은 4종으로 전염성연어빈혈증

(Infection with HRP-deleted or HPR0 infectious sal-
mon anaemia virus, ISA), 연어알파바이러스감염병

(Infection with salmonid alphavirus, SAV), 유행성조

혈기괴사증(Infection with epizootic haematopoietic 
necrosis virus, EHN), 바이러스성출혈성패혈증

(Infection with viral haemorrhagic septicaemia virus, 
VHS)가 있다(Aquatic Organism Disease Control 
Act, 2021). 이들 법정 전염병 이외에도 다양한 질

병들이 연어과 어류에게 발생하여 피해를 유발한

다. 기생충성 질병으로 백점충(Ichthyophthirius mul-
tifiliis), 아메바충(Amoeba), 킬로도넬라(Chilodo-
nella), 세균성 질병으로 절창병(Furunculosis, Aero-
monas salmonicida subsp. salmonicida), 비브리오병

(Vibrio sp.), 활주세균병(Flavobacterium psychro-
philum), 세균성 아가미 질병(bacterial gill disease, 
Flavobacterium branchiophilum), 세균성신장병(Bac-
terial kidney disease, Renibacterium salmoninarum), 
바이러스성 질병으로는 전염성조혈기괴사증(In-
fection with infectious haematopoietic necrosis virus, 
IHN), 전염성췌장괴사증(Infectious pancreatic ne-
crosis, IPN), 산천어바이러스병(Oncorhynchus ma-
sou virus disease, OMVD) 등이 있다(Kim et al., 
2012; Kim et al., 2016; Lim et al., 2017; Nilsen et 
al., 2011; Noble and Summerfelt, 1996; Olsen et al., 
2015).  

현재 우리나라의 연어과 어류 주요 양식 어종은 

무지개송어(Oncorhynchus mykiss), 은연어(Onco-
rhynchus kisutch) 등이 있으며 그 중 무지개송어가 

2021년 기준 2,438톤이 생산되어 가장 많은 비율을 

차지하고 있다(KOSIS, 2021). 지역적으로 살펴보

면, 강원도가 전체 무지개송어 양식 생산량의 약 

53%를 차지하고 있으며 일부 무지개송어 양식장

에서는 은연어도 같이 양식하고 있다. 또한, 최근 

국내에서는 대서양연어 수요 증가 등으로 연어 양

식 산업을 강화하기 위하여 대서양연어 양식 시작

을 본격화하고 있으며 국내에서 상업적으로 양식

하지 않았던 품종의 발안란을 국내로 수입하여 양

성 및 양식할 계획이다. 이처럼 해외 수산생물을 

국내에 이식할 때에는 수산생물전염병 검사를 실

시하여 해외 전염병의 국내 유입을 사전에 차단해

야 한다. 하지만, 국내에서 양식하지 않았던 새로

운 어종이 국내 양식환경에서 사육될 경우, 숙주 

및 환경 요인 등으로 국내에서 발생하는 질병의 

병원체가 새로운 어종에 전파 및 감염시킬 수 있는 

가능성이 있다. 질병 모니터링은 질병 및 역학 정

보를 파악하여 질병 발생 예방 및 확산 방지 대책 

수립에 매우 중요한 자료로 사용된다(Hwang et al., 
2019). 따라서 현재 국내에서 양식하고 있는 연어

과 어류에 대한 지속적인 질병 감시(surveillance)로 

질병 발생 현황을 파악하고 이에 따른 관리가 필요

하다.
본 연구에서는 2021년 강원도의 양식 무지개송

어 및 은연어에 대하여 법정전염병으로 지정되지 

않은 기생충성, 세균성, 바이러스성 질병(IHN, IPN, 
OMVD)의 검출 여부를 조사하고 분리된 세균의 

유전자의 계통발생학적 분석 및 검출된 바이러스

의 상동성 조사를 통하여 유전학적 특성 분석을 

실시하였다.

재료 및 방법

시료

강원도 소재 은연어 및 무지개송어 양식장 (양
양군 1개소, 평창군 2개소, 정선군 2개소, 영월군 

2개소) 에서 질병 모니터링 검사 시료(은연어 23마
리, 무지개송어 340마리)를 채취하였다. 채취한 연

어과 어류의 체표 및 내부 장기를 관찰하여 임상증

상을 확인하고 현미경으로 임상증상 부위, 아가미, 
체표에서 기생충 검사를 실시하였다. 임상증상이 
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있는 부위, 신장, 비장을 적출하여 BHIA 배지에 

도말하고 15℃에서 24~48시간 배양 후 순수분리하

여 세균 DNA 추출 및 PCR에 사용하였다. 바이러

스 검사를 위하여 신장, 비장을 적출하여 3~5마리

씩 pooling 하였으며, 분석 전 까지 -80℃에 보관하

였다. 각 양식장은 1년에 2회 시료 채집을 실시하

였다. 감염율은 각 양식장 별 채집한 총 마릿수 중 

각각의 타겟 병원체가 검출된 마릿수의 비율로 나

타내었다(Table 2).

세균 DNA 추출 및 PCR

임상증상이 있는 부위, 신장, 비장에서 분리된 

세균은 High Pure PCR Template Preparation Kit 
(Roche, Germany)를 이용하여 제조사의 protocol에 

따라 DNA를 추출하였다. 16s rRNA, DNA gyrase 
B subunit (gyrB), virulence array protein (vap) 유전

자를 증폭하기 위하여 Table 1의 primer sets를 이용

하여 PCR을 실시하였다. PCR은 AccuPower® PCR 
PreMix (Bioneer, Korea), forward primer와 reverse 
primer를 각각 1μM, DEPC treated water 16μL, tem-
plate 2μL를 혼합하여 총 20 μL이 되도록 하여 수행

하였다. PCR 증폭 산물은 1.5% agarose gel 상에서 

전기영동하였으며, All in one vector (BioFACT, 
Korea)에 클로닝하였다. 각 유전자의 계통발생학

적 분석을 위하여 Clustal W에서 Multiple alignment 
방법으로 염기서열을 정렬하였다. MEGA (ver. 11. 
0.10) program의 neighbor-joining method를 이용하

여 계통수를 작성하였으며, 계통수의 branch는 1,000 
bootstrap resampling을 통해 결정하였다.

바이러스 DNA, RNA 추출 및 PCR

적출된 조직은 Patho Gene-spinTM DNA/RNA Ex-
traction Kit (iNtRON Biotechnology, Korea)를 이용

하여 제조사의 protocol에 따라 total DNA와 RNA
를 분리하고 RNA 바이러스 검사를 위해 iScriptTM 
cDNA Synthesis Kit (Bio-Rad, USA)를 이용하여 

cDNA를 합성하였다. 추출한 DNA와 cDNA는 실

험 전까지 -80℃에 보관하였다. IHNV, IPNV, OMV
에 대하여 PCR을 실시하였으며 세부사항은 Table 
1과 같다. PCR 증폭 산물은 1.5% agarose gel 상에

서 전기영동하였으며, PCR 양성 산물은 정제 후 

ABI 9790 XL DNA Analyzer (Applied Biosystems, 
USA)를 이용하여 염기서열을 분석하고 NCBI BLAST 
search를 통하여 유전학적 상동성을 확인하였다.

결과 및 고찰

Lim et al. (2017; 2021)은 2017년 강원도 양식 

연어과 어류에서 Aeromonas 균주를 분리한 후, 계
통발생학적 분석을 실시하여 세균성 질병을 동정

하고 2017년~2018년에 분리한 IHNV의 유전형 및 

병원성을 조사하였다. 하지만, 연어과 어류의 질병 

발생 동향 및 병원체 분리에 대한 최신 정보는 부

족하다. 따라서, 본 연구에서는 2021년 강원도 은

연어 및 무지개송어 양식장을 대상으로 기생충, 세
균, 바이러스성 질병을 모니터링하여 최신 질병 발

생 동향을 조사하였다. 

기생충 및 세균성 질병 모니터링

2021년 강원도 소재 은연어 1개소 및 무지개송

어 7개소 양식장을 대상으로 기생충, 세균, 바이러

스성 질병을 모니터링하였다. 2021년 상반기에는 

기생충이 관찰되지 않았지만, 하반기에는 담수 백

점충이 평창 B (30.0%)와 정선 A (16.7%) 양식장에

서 관찰되었다(Table 2). 하지만, Kim et al.(2012)는 

2010년 경북 소재 양식장에서 무지개송어가 질병

으로 인한 폐사 원인은 세균 및 바이러스 보다 기

생충인 백점충(39.04%)의 비율이 상당히 높게 나

타났다. 이러한 결과는 조사 시기 및 지역 차이 등

으로 사료된다.
임상증상이 있는 아가미 뚜껑 및 지느러미 괴사 

부위, 비장에서 분리한 세균의 DNA를 이용하여 

PCR 및 염기서열 분석을 실시하였다(Table 2). 상
반기 양양 A 양식장의 은연어 아가미 뚜껑 및 체표 

괴사 부위에서 세균을 분리하여 16s rRNA 염기서

열을 분석한 결과, 검사한 총 개체의 26.7% (4/15)
에서 Aeromonas salmonicida가 확인되었으며 영월 

B 양식장의 무지개송어 신장과 비장에서는 총 검

사 개체의 20% (6/30)에서 Aeromonas sobria가 분

리되었다. 하반기에는 양양 은연어 양식장의 지느

러미 괴사 부위에서 상반기와 동일하게 A. salmo-
nicida가 37.5% (3/8) 분리되었으며 영월 A 양식장
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의 무지개송어 지느러미 괴사 부위 및 신장에서 

A. salmonicida가 20.0% (4/20) 분리되었다. 평창 A 
(30마리 폐사/일, 빈사어 및 생존 개체 분석) 및 평

창 B 양식장의 무지개송어 체표 및 비장에서 각각 

A. sobria가 40.0% (8/20), 23.3% (7/30) 분리되었다. 
채집된 조직 시료를 이용하여 PCR법으로 BKD 감
염 여부를 조사하였지만 모두 검출되지 않았다.

Aeromonas의 계통발생학적 분석 

분자생물학적 방법으로 세균 동정 시 16s rRNA 
염기서열을 주로 이용한다. 하지만 Aeromonas속 

세균의 16s rRNA 및 여러 유전자 염기서열은 유전

적으로 높은 유사성으로 종 동정 및 계통발생학적 

분석에 어려움이 발생하여 DNA gyrase B subunit 
(gyrB) 및 virulence array protein (vap) 유전자를 이

용하여 세균을 분류하거나 동정하고 있다(Lund et 
al., 2003; Kim et al., 2011; Lim et al., 2017; Han 
et al., 2011). 특히 A. salmonicida 균주는 다양한 아

종(subspecies)이 있어 정확한 세균 동정에 어려움

이 발생한다.
본 연구에서도 16s rRNA 염기서열을 분석한 결

과 A. salmonicida의 상동성이 매우 높은 것을 확인

하여 본 연구에서 분리된 Aeromonas 균주 중 상반

기 양양 A 양식장 은연어에서 분리된 A. salmonici-

da와 영월 무지개송어 신장에서 분리된 A. sobria
를 이용하여 유전자 염기서열을 계통발생학적 분

석하였다(Fig. 1).
gyrB 유전자는 A. sobria는 기존에 보고된 A. so-

bria와 같은 cluster를 형성하였다. 국내에서 분리

된 A. sobria는 무지개송어에서 병원성이 낮으며 

기회성 병원체일것으로 추정하고 있다(Lim and 
Hong, 2020). 하지만 환경조건, 상처, 어체의 면역

력 약화 등으로 질병이 발생할 수 있으므로 이에 

대한 관리가 필요하며 다양한 사육 환경 및 어체 

건강 조건에 따른 분리된 균주의 병원성 시험이 

필요할 것으로 사료된다. gyrB 유전자를 이용한 계

통발생학적 분석에서 은연어 유래 A. salmonicida
는 A. salmonicida subsp. masoucida, A. salmonicida 
subsp. achromogenes, A. salmonicida subsp. salmoni-
cida와 동일한 cluster를 형성하여 정확한 동정을 

할 수 없었다. 
vap 유전자 염기서열 정보가 NCBI Genbank에 

등록이 되어있지만, A. salmonicida subsp. 염기서열 

정보가 최초 등록 후 정보를 갱신하지 않거나 일치

하지 않는 유전정보는 제외하고 계통발생학적 분

석을 실시하였다. 그 결과, vap 유전자에서는 A. 
salmonicida 아종별로 구분이 가능하였고 은연어

에서 분리된 A. salmonicida는 이전에 보고된 A. 

Aeromonas sobria

Aeromonas salmonicida
subsp. masoucida
subsp. achromogenes
subsp. salmonicida

Aeromonas salmonicida
subsp. masoucida
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0.011

0.005

Aeromonas salmonicida
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Aeromonas salmonicida
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Coho salmon(OP205318)
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Aeromonas popoffii(AY101801)

Aeromonas hydrophila(AY101778)
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Rainbow trout(OP205319)

0.010

Fig. 1. Phylogenetic analysis of Aeromonas species based on the partial nucleotide sequence of gyrB (A) and vap 
(B) retrieved from GeneBank. The distinct Aeromonas species determined by Neighbour-joining method using Mega 
(ver 11.0.10) software. The numbers indicate the percentages of bootstrap support from 1000 replicates. gyrB : DNA 
gyrase B, vap: virulence array protein
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salmonicida subsp. salmonicida와 동일한 cluster를 

형성하여 A. salmonicida subsp. salmonicida로 동정

하였다. Gulla et al. (2016)은 vap 유전자를 이용해 

A. salmonicida 333균주를 구별하였고, 14개의 clus-
ter 분류에 따른 A. salmonicida 의 숙주특이성을 보

고하였다. 연어과 어류에 절창병을 유발하는 그람 

음성세균으로 체표 출혈, 궤양 등의 증상이 나타나

고 국내에서 분리된 A. salmonicida는 무지개송어

에서 폐사율이 높았다(Lim and Hong, 2020). 은연

어 아가미 뚜껑 궤양부분에서 A. salmonicida subsp. 
salmonicida이 분리된 점을 미루어 볼 때 절창병 

발생으로 세균이 분리된 것으로 사료된다. Lim 및 

Hong (2020)은 A. salmonicida에 대한 formalin kil-
led cell 백신을 개발하여 높은 효능을 검증함에 따

라, 향후 백신 상업화 시 절창병에 의한 폐사를 절

감할 수 있을것으로 판단된다.

바이러스성 질병 모니터링

연어과 어류에서 바이러스성 질병은 ISA, SAV, 
EHN, VHS, IHN, IPN, OMVD 등이 알려져 있다. 
ISA, SAV, EHN, VHS는 수산생물질병관리법에 의

해 수산생물전염병으로 지정되어 관리되고 있으

며 현재까지 국내 연어과 어류에 발생했다는 보고

가 없다. 특히, ISA는 국내에서 발생하지 않았다는 

과학적 근거를 바탕으로 세계동물보건기구(World 
Organisation for Animal Health) 로부터 2020년 청

정국으로 지정받았다. 따라서, 본 연구에서는 연어

과 어류 양식장 7개소를 대상으로 국내에서 발생

하는 바이러스성 질병 3종(IHN, IPN, OMVD)을 모

니터링하였다.
IPNV 및 OMV는 검출되지 않았지만, IHNV가 

2021년 상반기 평창군 무지개송어 양식장 1개소에

서 검출되었다. IHNV는 Rhabdoviridae에 속하는 

negative-sense RNA 바이러스로서 무지개송어 및 

대서양연어를 포함하는 연어과 어류에 심각한 피

해를 유발한다(Garver et al., 2005). Glycoprotein 유
전자 염기서열에 따라 IHNV의 유전형은 6개로써 

북미의 북부(Upper, U), 중부(Middle, M), 남부

(Lower, L) 유럽(European), 아시아 JRt-Shizuoka와 

JRt-Nagano 유전형이 알려져 있다(Garver et al., 
2003; Kurath et al., 2003). 아시아 유전형 중 JRt- 

Shizuoka형이 JRt-Nagano형에 비해 병원성이 강하

다고 보고되었지만(Mochizuki et al.; 2009, Kim 
2010; Kim et al., 2021a; Kim et al., 2021b; Kim et 
al. 2022), 2017년 국내에서 분리된 저병원성 JRt- 
Nagano형은 고병원성으로 나타나고 고병원성 JRt- 
Shizuoka형은 병원성이 없음을 확인함에 따라 기존 
연구와 다른 결과가 도출되었다(Lim et al., 2021). 
이번 평창에서 검출된 IHN은 JRt-Nagano형과 상동

성이 99%이상 높게 나타났으며 양식장에서 약 9%
의 누적폐사를 유발하였다. 유전형과 병원성과의 

상관관계에 대해서는 추가 조사 및 분석이 필요할 

것으로 사료된다. 
IHNV는 치어에 주로 발생하였으나 성어에서도 

발생하고 있으며, 국내에서는 1991년에 강원도 평

창군에서 최초 발병 후 다양한 지역의 양식 및 자

연산 연어과 어류에도 발생하고 IHNV는 국내 연

어과 어류 양식장에서 지속적으로 진화하고 있다

(Kim et al., 2016). 국내에서는 대서양연어의 수요 

증가 등으로 대서양연어의 양식을 본격화함에 따

라 국내에서 상업적으로 양식하지 않았던 대서양

연어 발안란을 21년 20kg, 22년 8kg을 국내로 수입

하여 시험 양식하고 있다. 해외 수산생물의 국내 

이식 시, 국내 발생 이력이 없는 병원체(G. salaris, 
ISAV, SAV, EHNV)가 유입되어 질병으로 이어져 

대량 폐사가 일어날 수 있다. 또한 국내 양식환경

에서 새로운 품종이 양식될 경우, 숙주 및 환경 요

인 등으로 국내에서 발생하고 있는 질병의 병원체

가 새로운 품종에 전파 및 감염시킬 수 있는 가능

성이 있다. 즉, 국외에서 발생하지 않았던 국내 상

존 세균과 바이러스 유전형이 국내 양식 대서양연

어에 질병으로 발생하여 양식 산업에 장애를 유발

할 수 있으므로 현재 국내에서 양식하고 있는 연어

과 어류에 대한 지속적인 감시와 관리가 필요하다. 
따라서 본 연구는 연어과 어류의 질병 감시 및 관

리로 성공적인 대서양연어의 양식 산업을 이끄는 

데 중요한 정보를 제공할 것이다. 
본 연구에서는 강원도 지역에서 주로 양식하고 

연어과 어류, 무지개송어 및 은연어를 대상으로 질

병 모니터링을 실시하였다. 그 결과 백점충이 확인

되었으며, 세균은 A. sobria와 A. salmonicida subsp. 
salmonicida 가 분리되었다. 이전 연어과 어류 질병 
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모니터링 연구에서 보고된 A. sobria와 A. salmoni-
cida subsp. salmonicida가 연어과 어류에서 지속적

으로 분리되고 있었으며 바이러스는 IHNV JRt- 
Nagano형이 검출되었으나 IPNV 및 OMV는 검출

되지 않았다. 향후 본 연구에서 분리한 병원체를 

무지개송어 및 은연어에 감염시켜 폐사율 확인하

는 병원성 연구가 필요할 것으로 사료된다.
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