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ABSTRACT

Kudoa septempunctata, is a MYXOSPOREAN parasite that infect trunk 

muscles of olive flounder (Paralichthys olivaceus). To dates, Olive 

flounder aquafarm industry has been suffering a huge economic loss 

caused by this parasitic infection. Reason findings demonstrated that this 

parasite can infect to humans and cause food poisoning. Therefore 

detection of K. septempunctata at the initial stage of the infection is 

useful to develop proper disease management strategies. K. 

septempunctata has three distinct genotypes, ST1, ST2 and ST3, which 

could be distinguished by presence of ribosomal internal transcribed 

spacer (ITS) regions situated between small-subunit rRNA and large 

subunit rRNA. Typically, ST1 and ST2 genotypes can be identified in 

Japan, while ST3 known to be found in Korea. This study was focused 

to develop the PCR based method to distinguish K. septempunctata local 

difference using ITS sequences. PCR primers were designed based on 

rDNA sequences of K. septempunctata followed by PCR was preformed 

using genomic DNA extracted from K. septempunctata infected olive 

flounders obtained from Korea and Japan. According to the  cloning 

results, rDNA sequence difference of the Korean and Japanese 

originated K. septempunctata were confirmed. Therefore we suggest, 

this method is reliable for distinguish the K. septempunctata local 

difference. 
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1. INTRODUCTION  

 1.1 

 점액포자충은 주로 무척추동물 및 어류에 기생하는 기생충으로, 숙주에 대한 기관 

특이성이 매우 강하다(Oh, 2011). 포자는 1개의 이분엽핵 또는 2개의 단핵을 가진 

포자원행질, 극사가 나선상으로 들어있는 극낭, 2~6개의 포자 각을 가지고 있다

(Oh, 2011). 

 점액포자충과 방선포자충의 2강으로 분류하였지만, 서로 다른 숙주에서 포자를 만

든 방선포자충은 점액포자충의 지렁이 내에 기생 종 이므로 방선포자충강은 없어지

게 되었다. 담수산 점액포자충은 빈모류와 어류의 다른 2종의 숙주를 필요로 하는 

생활사를 가지고 있다고 말할 수 있다. 따라서 빈모류를 점액포자충의 중간 숙주라

는 용어를 사용하지 않고 교대숙주라 부르고 있다(Oh, 2011).  

 Myxozo에 속하는 점액포자충은 약 1,300종이 보고 되어졌으며, 대부분이 어류에 

기생하는 기생충이다(Egusa, 1988).  대부분이 숙주인 어류에 대해서 큰 해는 없

으나 일부는 양식어나 자연산 어류에 치명적인 피해를 일으키기도 하고 식품 가치

를 상실시켜 산업적 피해를 주는 것도 있다(Egusa, 1988). 포자의 크기는 10㎛ 전

후이므로 현미경으로 관찰하여야 한다. 포자형성과정에서 cyst가 형성되는데 육안으

로 확인할 수 있는 1cm 전후 크기도 있다. 

 1980년대 중반에 Myxozoa의 분류학적 위치가 크게 변경됐다(Lom et al., 

2006). 점액포자충의 포자는 1개 또는 5~6개의 극낭세포,  포자각세포, 포자원형

질세포로 구성된 다세포체이며 각 세포가 기능적으로 분화되어 있으므로 원생동물

이 아니라고 하였으며 분자생물학적 계통분석에서도 후생동물인 것이 확인되었다

(Anderson et al., 1998; Okamura et al., 2002; Schlegel et al., 1996). 

  다른 하나는 생활환의 규명이다. 점액포자충은 포자를 어류에 접종하여도 감염되

지 않는다. 선회 병의 원인인 점액포자충 Myxobolus cerebralis의 포자는 실지렁

이가 먹고 그 체내에서 방선포자충으로 변태한 후 어류에 감염되는 것을 1984년에 

처음 보고하였다(Wolf and Markiw, 1984). 이후 20종이나 점액포자충을 연구한 
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모두 수생 빈모류인 실지렁이 류에서 변태하여 어류에 감염되는 2상성 생활환

이 증명되었다(Kent et al., 2001; Yokoyama et al., 1993). 방선포자충의 포자는 

3개의 극낭, 3개의 포자 각 및 5~6개에서 수십 개의 원형질세포로 이루어지며 정

형적인 포자 각이 후단에 신장하여 자루나 도리골 변하므로 점액포자류의 포자와는 

형태학적으로 현저한 차이가 있다. 

 

 1.2 Kudoa septempunctata

 K. septempunctata는 Myxozoa문 Kudoa속 에 속하는 점액포자충류의 1종이다. 

점액포자충은 일반적으로 어류와 환형동물을 교호 숙주로 하는 이상성 생활환을 가

지며, K. septempunctata도 비슷한 생활환을 갖는 것으로 추정하고 있다. 현재까지 

넙치에서 기생하는 Kudoa는 Kudoa lateolabracis, K. septempunctata, Kudoa 

thyrsites, Kudoa yasunagai, Kudoa shiomitsui가 보고되었다(Cho and Kim, 

2003; Grabner et al., 2012; Matsukane et al., 2010; Whipps et al., 2004; 

Yokoyama et al., 2004). 

 2011년 일본 후생노동성 약사식품위생심의회 식품위생분과의 발표에 의하면, 전국

적으로 식후 수 시간 내에 일관성 구토 및 설사를 일으키고 가벼운 증세로 끝나는 

감염사례로서, 기존에 알려진 병인물질이 불 검출되거나 검출한 병인물질과 증상이 

일치하지 않아 원인불명으로 처리되는 사례가 보고되기 시작하였다(Matsukane et 

al., 2010). 

 이와 같은 유증사례에 대하여 원인 검토 및 예방책에 대하여 일본국립의약품식품

위생연구소, 국립감염증연구소 등에서 연구를 실시하고 있다. 

 넙치를 통한 유증사례에 대해서 식중독 균 등 이미 알려진 다양한 병원물질에 대

해서 조사한 결과 대부분 음성이었다. 병원인자를 망라한 genome 해석의 결과, 

Kudoa 속 점액포자충인 K. septempunctata가 유의적으로 많이 존재하고 있음이 

판명되었고, 고감도 RT-PCR 조사에서도 K. septempunctata의 DNA가 검출되었

다. 또한 환자의 토사물에서도 유전학적 검사법으로 Kudoa 속 점액포자충의 DNA

가 검출되었고 그 중 대부분은 염기서열분석결과 K. septempunctata임이 판명되었
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(Iwashita et al.,2013; Kawai et al., 2012). 

  Suncus murinus에 대량의 K. septempunctata포자를 포함한 넙치의 살점과 정

제한 K. septempunctata 포자를 경구 투여한 경우 Kudoa가 관찰되었다(Kawai et 

al., 2012). 

 수유기의 마우스에 고농도로 정제한 K. septempunctata 포자를 경구 투여한 경

우, 수용성 설사, 장관액체 정유가 확인되었다. 또한 사람의 장관세포 배양 계를 이

용한 K. septempunctata 포자의 장관독성 평가에서도 장관세포층의 물질 투과성의 

항진을 보였다(Kawai et al., 2012).

 이와 같은 내용을 종합해 보면, 사람에게 있어 K. septempunctata 감염은 설사 

증세를 일으키는 원인이 될 가능성을 강하게 보여주고 있다. 더불어 증세가 일괄성

이며 예후가 양호한 것으로 보아 K. septempunctata 포자가 장기간에 걸쳐 사람의 

몸속에서 머무를 가능성은 낮다고 사료된다(Takahiro et al., 2013).

 이러한 K. septempunctata는 냉장상태에서 적어도 1주일 정도는 포자의 병원성이 

유지되지만 15~20℃에서 4시간 이상 보관하면 병원성이 소실되며 조건에 따라서는 

냉장조건하에서도 K. septempunctata포자가 병원성이 소실될 가능성도 있는 것으

로 보고되고 있다(Takahiro et al., 2014). 가열처리에서는 중심온도 75℃에서 5분 

이상 가열함으로써 K. septempunctata 포자는 활성을 잃는다(Takahiro et al., 

2014). 

 2013년 일본 농림수산성은 기생충 K. septempunctata의 식품안전에 관한 리스크 

프로파일 시트를 작성하여 공개하였다. 또한 후생노동성은 식중독이 의심되는 경우

의 검사법을 지방자치단체 등에 통지하였으며 검사결과 근육 1g당 Kudoa 포자수가 

1.0x106 개를 초과한 경우에는 식품위생법 제 6조 위반으로 취급하도록 하였다. 

 2011년도 수입식품 등 모니터링계획에서는 한국의 특정 양식업자의 양식 넙치 등

에 대해 모니터링검사 빈도를 30%로 상향 실시하도록 각 검역소에 통지하였다. 또

한 한국 특정 양식업자의 양식 넙치는 식품위생법 제 26조 제 3항에 따른 2012년

도 검사명령 대상 식품으로 수입신고 시마다 검사를 실사하도록 검역소에 통지한 

바 있다.

 일본에서는 대일 수출 한국산 양식넙치에서도 신종 K. septempunctata의 기생을 

보고하고 있으며, 일본으로부터 한국산 넙치에 대해 Kudoa충 검사 강화와 함께 한
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활 넙치 소비 위축으로 활 넙치 수입량이 2011년 5월 대비 2012년 5월에는 

수량 10%, 금액 18.9%가 감소하고 있다(일본 재무성 무역통계자료). 이에 따라 대

일 수출넙치에서 Kudoa충이 원인일 것으로 추정되는 식중독 발생으로 한국산 넙치

에 대한 검사 강화가 필요한 실정이다.

 이러한 점은 일본에서는 우리나라 수출광어에 대한 명령검사 등의 강화 조치를 통

해 일종의 자국산 양식업을 보호하기 위한 무역장벽으로 활용 할 수 있어 양식현장

의 큰 문제로 대두될 가능성이 있다. 하지만 이 신종 Kudoa충에 대해서는 아직 감

염경로, 감염 시기, 치료 대책 등에 대한 연구가 이루어지지 않아서 근본적인 대책

을 수립하는데 많은 어려움이 있다. 

  

 1.3 ITS Gene 

 

 핵과 독립적으로 존재하는 미토콘드리아 genome은 rRNA, tRNA, cytochrome 

oxidase subunit, cytochrome b, ATPase subunit, NAOH dehydrogenase 

complex subunit 등의 아주 제한된 유전자를 가지고 있으며, 그 크기는 핵 DNA에 

비해 매우 작고, 또 핵 DNA보다 많은 개수를 가지고 있어 실험실 분석에 좋은 재

료로 평가되고 있다(Bae et al., 1995). 동물의 경우 미토콘드리아 DNA는 핵 

DNA보다 10배 정도 진화속도가 빠르며 비교적 간단한 분석 방법에 의해 분석이 

가능하므로 다른 어떤 방법보다  분류군내의 변이와 진화를 추정하는데 적합한 장

점을 가지고 있다(cho et al., 2003). 동물뿐만 아니라 미생물에서도 미토콘드리아 

DNA는  계통분석에 적합한 도구로 인식되고 있다. Magee 등은 의학적으로 중요한 

몇몇 균주로부터 rDNA에 다양한 restriction endonuclease로 처리한 restriction 

fragment length polymorphism(RFLP)의 pattern을 기초로 한 분석으로 Candida 

gulliermondii, Candida tropicalis, Candida albicans는 각 종간에 서로 다른 

digestion pattern을 나타낸다고 보고하였다(Magee et al., 1987). Benedicte 등

은 Tuber속 15균주에서, Michael 등은 Lentinula속과 Collybia dryophila, 

Collybia maculata, Clitocybula abundans, Pleurotus ostreatus의 균주에 대해 

RFLP의 pattern을 서로 비교해서 분류에 이용하였다(Michael et al., 2001). 그리
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Kerrigan 등은 Agaricus bisporus을 randome amplified polymerphic 

DNA(RAPD)와 같은 분자적 기술을 이용하여 RFLP와 마찬가지로 pattern을 상호 

비교 분석함으로써 진화과정에서 발생한 DNA염기서열의 변화에 대한 계통적인 정

보를 얻을 수 있음을 보고하였다(Kerrigan et al., 1993). 그러나 이러한 pattern은 

동일한 종에 속하는 개개의 균주들 사이의 유연관계를 결정하기에는 유용하게 사용

될 수 있는 유의차를 나타내지만 균주간의 구별은 불가능할 뿐만 아니라 염기서열

을 결정함으로서 얻은 결과보다 정확하지도 않은 점이 한계로 지적되었다.

 원핵세포의 리보솜 RNA 유전자의 전사단위는 16S, 23S, 5S 순으로 되어 있으나, 

진핵생물에서는 18S, 5.8S, 28S의 순으로 되어 있으며, 그 18S, 5.8S, 28S rDNA

는 차례로 2개의 internal transcribed spacer(ITS)로 분리 연결되어있다. 초기에

는 5.8S 부위에 대한 sequences의 비교가 분류의 근거로 주로 이용되었다. 그렇지

만 이 부위는 염기수가 120개 전후로 길이가 상당히 짧고, 매우 보존적인 부위이기 

때문에 관련된 종들 사이에서는 거의 동일한 sequence를 나타내므로 이들 상호간

의 구별을 위한 분류에서는 사용될 수 없는 난점이 있었다. 이후 분자생물학적인 실

험기법의 발달과 더불어 Nishida 등은 Taphrina 속, Saitoella 속 그리고 다른 고등

균류사이에서의 계통분석에 18S rDNA 염기서열을 이용하였고, Hendriks 등은 의

학적으로 중요한 Candida속내의 계통분석에, Swann 등은 담자균류의 분류에 18S 

및 28S rDNA는 통계적으로 신뢰성이 있는 정보를 가지고 있으며, 염기보존이 높

은 부분, 중간 정도의 부분, 변이가 심한 부분이 공존하므로 계통 분화를 논하는데 

적합한 수단으로 취급되었다(Swann et al., 1993). 그러나 18S와 28S는 각각 

1600bp와 3300~4800bp로 그 전 염기서열을 결정하는 것은 많은 시간과 노력을 

요구하고, 부분염기서열은 보다 광범위한 계통발생학적 진화관계를 가지는 속간의 

비교에는 대상으로 하는 염기서열의 부족으로 분류지표로 이용될 수 있는 정보량이 

적은 난점이 지적되었다. Annett 등은 Suillus sensu lato 종으로 인식된 38종을 

포함한 47개 분리 균으로부터 ITS염기서열을 분석하여 계통발생학적 분류체계를 

결정하였고, Bae 등은 ITS2 부위의 염기서열에 대한 fingerprint 분석에 의해 느타

리버섯 종간의 관계를 규명했으며, Moncalvo 등은 ITS 부위와 25S rDNA염기서열

에서 Ganoderma속을, Daniel 등은 Morchella esculenta와 Morchella conica의 

비교에 ITS sequences를 이용하였다(Daniel et al., 1997). 특히, O'Donnell은 다
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지역으로부터 분리된 Fusarium sambucinum의 86균주에 대한 ITS 

sequence를 비교함으로써 종 특이적인 probe를 개발하였고, Morton 등은 

Verticillium alboatrum과 Verticillium dahliae의 ITS sequences를 결정하여 이 

결과를 토대로 prove의 개발에까지 연결시키고자 하였다(O'Donnell et al., 1992). 

이상과 같은 일련의 보고에서 저자들은 한결같이 ITS를 유용한 계통분류의 수단으

로 간주하고 있을 뿐만 아니라, 속 및 종 수준의 신속동정에 적합한 probe의 개발 

가능성을 강하게 암시하였다. ITS는 가운데의 5.8S를 포함하여 500bp 정도로, 그 

염기서열을 결정하기가 간편하고 시간적인 제약을 덜 받기 때문에 다수의 균종을 

대상으로 하는 분류학적 연구에 적합하며, 그 분자진화속도가 빨라 염기서열의 다양

성을 요구하는 종, 속의 분류에 적합하다. 더구나, 보존성이 높은 5.8S 부위를 포함

하고 있으므로 ITS 부위와의 각각의 비교가 가능하며, 이러한 풍부한 정보량과 간

편성으로 동일 속 내의 종간 및 속간의 유연관계의 연구에 유용한 수단이 되어왔다.

    

 1.4. 연구 목적

  Kudoa는 Yoshiko에 의하면, 한국에서 발견되는 K.  septempunctata와 일본에서 

검출되어지는 K. septempunctata의 genotype이 다르다고 보고되어지고 있다

(Takeuchi et al., 2015). 

 넙치에서 발견되는 K. septempunctata의 genotype은 ST1, ST2, ST3 3가지가 

있다고 알려져 있다. 이 중 ST1, ST2는 보편적으로 일본에서 발견된다고 알려져 

있으며, ST3는 한국에서 발견된다고 알려져 있다(Takeuchi et al., 2015). 이들은 

Cox I 유전자에 의해서 처음 구분 되었다(Takeuchi et al., 2015). Cox I 유전자

는 미토콘드리아 내에 존재하는 유전자로서, 유전자 지문의 기능이 있어 흔히 계통

학적인 종 구분을 위해 사용하는 유전자이기도 하다(Curtin et al., 2005). Cox I을 

이용한 genotype의 경우 PCR 방법이 아닌 single nucleotide polymorphism

(SNP)방법을 이용하는데, 이는 PCR 방법보다 좀 더 높은 테크닉이 요구된다. 반

면, PCR의 경우 SNP보다 단순한 테크닉이 요구되기 때문에 좀 더 손쉽게 수행 할 
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있다. 

 넙치 (Paralichthys olivacues)는 국내 해산여류 양식의 절반을 차지하는 주요한 

양식 기반사업으로 제주와 전남지역에서 대부분이 생산되고 있다(통계청, 

http://kostat.go.kr). Kim and Kang(2011)에 따르면 2008년 국내 넙치 양식장 

수는 642개로 이 중 제주 229개, 완도군 199개로 파악되고 있으며 제주지역의 넙

치 양식장 수는 전국 대비 35.7%를 차지하고 있다고 보고하였는데, 2013년을 기준

으로 300개 이상의 넙치 양식장이 등록되어 전국대비 점유율은 더욱 늘고 있는 실

정이다(Ko and Park 2013). 현재 생산되는 넙치의 대부분은 국내에서 소비되며, 

생산량의 10%정도가 수출되고 있는데, 최근 내수 소비부진 및 수출실적 악화로 인

해 넙치 양식어가에서 어려움을 겪고 있다. 특히 넙치 수출은 일본으로 편중되어 있

는데, 국내산 양식넙치에서 K. septempunctata의 감염이 보고되면서 검역 등 식품

위생안전관리 강화로 일본 수출에 막대한 피해를 입고 있다(농산물 무역정보, 

http://www.kati.net/). 본 연구에서 제주도 내 넙치 양식장 중 K. septempunctata

가 의심되는 양식장를 대상으로 체중에 따른 K. septempunctata의 감염률 차이를 

비교하여 입식이나 관리에 따른 감염율과 감염 시기를 추정해 보려한다. 

 이에 따라 한국 유래 K. septempunctata의와 일본유래 K. septempunctata 의 

rDNA를 비교하여 지역적 차이로 인한 유전적 차이의 유무와 K. septempunctata

의 감염 시기 추정에 관한 기초연구를 하려 한다.
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PCR

primer
primer name sequence Target gene

ITS 
cloning

Ks 18S F1 GCTACTGGAGGGCAAGTCTG

 ITS
Ks 18S F2 ATGGCCGTTCTTAGTTGGTG

Ks 28S R1 GCCCTTTTGCTCTACTCGTG

Ks 28S R2 CGTTCCCTTGACTGTGGTTT

For 
detection

(JP Official) 

Kudoa F1
CATGGGATTAGCCCGGTTTA

18S
(JP Official) 

Kudoa R1
TTTCGGCTTTGGGGAGAGT

2. MATERIAL & METHOD 

   2.1 Fish and sample

2016 8월 26일에 제주 지역의 넙치 양식장 중 사전 조사에서 K. 

septempunctata의 감염이 확인된 한 곳의 양식장에서 1.5kg 가량의 성어가 있는 

모든 수조에서 무작위로 실험어 46미를 선별하였고, 0.6kg 가량의 육성어 또한 p과 

동일한 방법으로 75미 선별하였다. 양식장에서 구입한 넙치는 유수식 수조에 입식 

후 실험에 사용하였다. 

 일본 양성 sample은 일본검역소에서 real time PCR 법으로 양성 판정된 근육을 

사용하였다. 

      

   2.2 Primer design

 National Center for Biotechnology Information(LC028894.1)에 등록된 K. 

septempunctata의 rDNA sequence를 이용하여 primer design을 수행하였다. 

ITS 전체를 seuqencing 하기 위하여 18S에서 forward primer를 design 하고 

28s에서 reverse primer를  design하여 PCR을 수행하였으며, primer design에는 

PRIMER3 program을 이용하였다.  

Table 1. PCR primer
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   2.3 Cloning 

 양식장에서 후생성공정법으로 양성 판정된 넙치의 등 근육과 1.5kg group에

서 ICG kit를 통해 105이상으로 양성 판정된 넙치의 등 근육에서 51mg을 QIAamp

ⓇDNA Mini kit(QIAGEN, USA)를 이용하여 genomic DNA extraction를 수행하

여 실험에 사용 하였다. Prove reading 기능이 있는 Prime Taq Polymerase 

kit(133-833)를 사용하여 PCR을 수행하였으며, PCR 조건은 95℃ 5분간 hold 

후, 95℃ 30초, 58℃ 30초, 72℃ 60초를 35 cycle 반복하는 조건으로 반응시켰

다. PCR에서 확인된 PCR 산물은 TopclonerTM TA-Blunt kit(FC0036, 

Enzynomic)를 이용하여 cloning을 수행하였고, 분리된 plasmid의 sequence를 확

인하였다(GENOTECH, Korea). 

   2.4 Detection

 1.5kg group과 0.6kg group을 대상으로 K. septempunctata의 감염 확인을 위한 

sampling을 수행하였다. 감염확인 방법으로는 ICG kit와 Real-time PCR을 사용하

였으며(일본 수산청), 현미경 검사 또한 진행하였다. ICG kit 검사법의 경우 ICG 

kit(ARK checker ICⓇ Kudoa septempunctata M. Lot# AIK 16005)를 이용하

였으며 Sampling 시 넙치의 등 근육을 미량 적출하여  lysis tube에 넣은 후, tube

안에서 근육 조직을 으깨어 lysis 용액으로 만들어 ICG kit에 사용하였다. ICG kit 

검사법으로 105이상으로 감염된 개체로 확인된 sample의 경우, 등 근육을 1 x 

PBS가 담긴 petridish에 담아 분쇄 액을 제작하였다. 분쇄 액을 15%, 30% 

percoll이 중층된 15ml tube에 중층하여 13500rpm 15min centrifuge를 수행하였

고, 상층 액을 제거한 후 1 x PBS에 희석하여 현미경으로 관찰하였다. Real time 

PCR의 조건은 95℃ 10분, 95℃ 15초 60℃ 60초 45cycle로 하여 실험을 수행하

였으며, Standard curve는 102, 103, 104, 105, 106, 107, 108, 109 copy를 이용하

였다(일본 수산청).
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3. RESULT 

3.1 K. septempunctata rDNA alignment

  5.8s 포함한 한국 유래 K. septempunctata의 ITS sequence와 일본 유래 K. 

septempunctata의 ITS sequencing 결과 총 1426bp로 확인되었다. ITS 

sequence alignment결과 한국 유래 K. septempunctata와 일본 유래 K. 

septempunctata의 ITS1과 5.8S 에서는 유의적인 차이가 확인되지 않아 두 국가 

유래  K. septempunctata의 구별이 어려웠지만,  ITS 2에서는 23bp가량의 유의적

인 차이를 확인하여 한국유래 K. septempunctata와 일본 유래 K. septempunctata

를 구분할 수 있는 가능성을 확인 하였다(Fig.001). 

 

  

 3.2 ICG kit detection result 

 16년 9월에 sampling한 넙치 개체 중 1.5kg group 46미를 검사한 결과 14미가 

감염 개체로 판명되어 감염률 30.4%를 확인하였다. 감염 확인 14미 중 ICG kit 

protocol에 의해 105이상으로 감염된 개체는 4미였으며 105이상으로 감염된 개체는 

전체 검체미수 대비 약 8.7%, 감염미수 대비 약 28.6%을 확인하였다. 0.6kg 

group에서는 검사 개체 55미 중 32미가 감염 개체라고 판명되어 58.2%의 감염률

을 확인하였다. 이 중 ICG kit protocol에 의해 105이상으로 감염된 개체는 10미였

으며 105이상으로 감염된 개체는 검체미수 대비 약 18%, 감여미수 대비 약 31.2% 

정도였다(Fig.002). 
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3.3 Real time PCR detection result

 16 9월에 sampling한 넙치 개체 중 1.5kg group 46미의 genomic DNA를 이

용하여 검사한 결과 14미가 감염 확인되어 감염률 30.4%를 확인 하였다. 감염 확

인된 14미 중 105이상으로 감염 확인된 개체는 4미였으며 전체 검체 미수 대비 

8.7%, 감염개체 대비 28.6%를 확인하였다. 0.6kg group 55미의 genomic DNA를 

이용하여 검사한 결과 33마리가 감염 확인되어 감염률 60.0%가 확인 하였다. 감염 

확인된 33미 중 105이상으로 감염 확인된 개체는 10미였으며 전체 검체 미수 대비 

18.2%, 감염개체 대비 30.3%를 확인하였다. (Fig.002).

KOREA      ATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATCTGTCAGGTTTATTCCGGTAACGAGCGAGACCA
JAPAN      ATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATCTGTCAGGTTTATTCCGGTAACGAGCGAGACCA
           ************************************************************

KOREA      CGATCTTTAATTGATTACGGTTAAAATGTCTTGACCGATCTTAAAGAGACCACCGGATTG
JAPAN      CGATCTTTAATTGATTACGGTTAAAATGTCTTGACCGATCTTAAAGAGACCACCGGATTG
           ************************************************************

KOREA      AAGCCGGGGGAAGCGTGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTCGATGTTCTGGGCTGCAC
JAPAN      AAGCCGGGGGAAGCGTGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTCGATGTTCTGGGCTGCAC
           ************************************************************

KOREA      GTGTGCTACAATGATAGTGACAACGAGTACCTGCTCTGAGAGGGGTGGGAAATCTTAAAA
JAPAN      GTGTGCTACAATGATAGTGACAACGAGTACCTGCTCTGAGAGGGGTGGGAAATCTTAAAA
           ************************************************************

KOREA      ATCGCTATCTTGCTTTGGACTGAGCCTTGTAATAATTGCTCACGAAAGAGGAATTCCTCG
JAPAN      ATCGCTATCTTGCTTTGGACTGAGCCTTGTAATAATTGCTCACGAAAGAGGAATTCCTCG
           ************************************************************

KOREA      TAAGCGCGGGTCATCAGCTCGTGTTGAATAAGTCTCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTC
JAPAN      TAAGCGCGGGTCATCAGCTCGTGTTGAATAAGTCTCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTC
           ************************************************************

KOREA      GCTACTACCGACTGGATGTTGCTTCGAAATGTTAGGACTTGCGGCGTCTCGACGCTGCGG
JAPAN      GCTACTACCGACTGGATGTTGCTTCGAAATGTTAGGACTTGCGGCGTCTCGACGCTGCGG
           ************************************************************

KOREA      GGAATAGTTTTATGTAATTTCTGGAGGAAGTAAATGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGA
JAPAN      GGAATAGTTTTATGTAATTTCTGGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGA
           ********************************** *************************

KOREA      ACCTGCGGAAGGATCATCAATGAATTGTTCAACTTGTAGAGTAGTTGATTGTTAAAGTGT
JAPAN      ACCTGCGGAAGGATCATCAATGAATTGTTCAACTTGTAGAGTAGTTGATTGTTAAAGTGT
           ************************************************************

KOREA      TGTTGTAGTGTAGTGTTGAAGTGAAGTGAAGTGGATGGTAAAGTGTCGTTTGTTATTATC
JAPAN      TGTTGTAGTGTAGTGTTGAAGTGAAGTGAAGTGGATGGTAAAGTGTCGTTTGTTATTATC
           ************************************************************

KOREA      ATTAAACATTAAGTGATTTTTAATCACTCTAATTATAATGACTATAATTAGCGAATATCA
JAPAN      ATTAAACATTAAGTGATTTTTAATCACTCTAATTATAATGACTATAATTAGCGAATATCA
           ************************************************************
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KOREA      AATAACCACGTTTGACTGACTTGTATATTTACACACATATTGTGTGGTGCACCGGTTATT
JAPAN      AATAACCACGTTTGACTGACTTGTATATTTACACACATATTGTGTGGTGCACCGGTTATT
           ************************************************************

KOREA      GTATTAAATGTGATTGTTTATTTAAAATGTTTAAGTTACAATTTACAATTAATTACAATA
JAPAN      GTATTAAATGTGATTGTTTATTTAAAATGTTTAAGTTACAATTTACAATTAATTACAATA
           ************************************************************

KOREA      GCCGGGCTGGCGCTTATGCGCTAGATGTCCTGGTGCAAGTGGTATCAGATTTCTTAATTC
JAPAN      GCCGGGCTGGCGCTTATGCGCTAGATGTCCTGGTGCAAGTGGTATCAGATTTCTTAATTC
           ************************************************************

KOREA      CATACTCTACTTTGTTGGAGTGTTGGAGTGTTGAATGAATGTGTTGACTGTTGATGGATG
JAPAN      CATACTCTACTTTGTTGGAGTGTTGGAGTGTTGAATGAATGTGTTGAATGTTGATGGATG
           *********************************************** ************

KOREA      TTGATGTTAGAGTTTTGGTAGTTAAGTTTTTGAGGTGCCGTGCGCTTGGAAGTATTGTAT
JAPAN      TTGATGTTAGAGTTTTGGTAGTTAAGTTTTTGAGGTGCCGTGCGCTTGGAAGTATTGTAT
           ************************************************************

KOREA      TTATAAATAAAAATTTGACAACCGTTAGCGGTGGATCACTCGGTTCGTGTATCGATGAAG
JAPAN      TTATAAATAAAAATTTGACAACCGTTAGCGGTGGATCACTCGGTTCGTGTATCGATGAAG
           ************************************************************

KOREA      AACGCGGCCAACTGCGATAAGTAGTGCGATTCGCAGCGCCTAGTGAGTCATTGAAATTTT
JAPAN      AACGCGGCCAACTGCGATAAGTAGTGCGATTCGCAGCGCCTAGTGAGTCATTGAAATTTT
           ************************************************************

KOREA      GAATGCAAATTGCATGCTGGATCTAAACCCAGCATATGTCTGGTTGAGTGTCTGTACTAA
JAPAN      GAATGCAAATTGCATGCTGGATCTAAACCCAGCATATGTCTGGTTGAGTGTCTGTACTAA
           ************************************************************

KOREA      AACTACACAATGTGATCAAAGTATGTTGTTGATGGAGATGTGTATGTTGTGACGTAGTAC
JAPAN      AACTACACAATGTGATCAAAGTATGTTGTTGATGGAGATGTGTATGTTGTGACGTAGTAC
           ************************************************************

KOREA      TTTGCGCCGCGCACGCAGTGTTCGGTAGTTGTGTTGGATGTGATCATGTATATTATGTAT
JAPAN      TTTGCGCCGCGCACGCAGTGTTCGGCAGTTGTGTTGGATGTGATCATGTATATTATGTAT
           ************************* **********************************

KOREA      ATTGTATATATGAGAGTGTTCAGTGGGGTAAGCGCGAGGTTAAAGTGTTGTTGAATTACA
JAPAN      ATTGTATATATGAGAGT-----------TAAGCGCGGGGTTAAAGTGTTGTTGAATTCCA
           *****************           ******** ******************** **

KOREA      TACTCTACTTTGTTGGAGTGTTGGAGTGTTGAATGAATGTGTTGAATGTTGATGGATGTT
JAPAN      TACTCTACTTTGTTGGAGTGTTGGAGTGTTGAATGAATGTGTTGAATGTTGATGGATGTT
           ************************************************************

KOREA      GATGCAAGTTTGTGTGGTGTGGTGTGGTGTATTTAGTTGAGTCTGATTAATAATCAATTT
JAPAN      GATGCAAGTTTGTGTGGTGTGGTGTGGTGTATTTAGTTGAGTCTGATTAATAATCAATTT
           ************************************************************

KOREA      TTATGATTTATGTTATGTGGTCTGGGGAGAGTGCTCATGGAGGGGTGAAATTTAAAGATT
JAPAN      TTATGATTTATGTTATGTGGTCTGGGGATAGTGCTCATGGAGGGGTGAAATTTAAAGATT
           **************************** *******************************

KOREA      GATATTGTTTCAGTGAAAGTGTTTATGTGGTGTGGTGAGTGTAGTGTGTAGTAAAGATGT
JAPAN      GATATTGTTTCAGTGAAAGTGTTTATGTGGTGTGGTGAGTGTAGTGTATAGTAAAGATGT
           *********************************************** ************
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KOREA      GATGTTGGTGGAAATGTAATGTTGATTGACTATAGTAATATAGTAATATAGTAATATGTA
JAPAN      GATGTTGGTGGAAATGTAATGTTGATTGACTATAGTAATATAGTAATATAGTAATATGTA
           ************************************************************

KOREA      AGCCATTGGACTGTTGAGGGTTACTTCATATCTTAATCGTGCTGATGGTGATGATGAAAG
JAPAN      AGCCATTGGACTGTTGAGGGTTACTTCATATCTTAATCGTGCTGATGGTGATGATGAAAG
           ************************************************************

KOREA      TGATGGTGACAAACACGGCTTTTGTAGCAGATTG-------GAGTTTGTAGTGTTGAATA
JAPAN      TGATGGTGACAAACACGGCTTTTGTAGTTTGGAGTTTGGAGTTTGTAGTGTAGTTGAATA
           ***************************      *           * **   ********

KOREA      GTTGAATGATGTGGGATGTGAAGCGTGTTTAAAGTATTGAAGTAGAGGGAATGTAGATAT
JAPAN      GTTGAATGATGTGGGATGTGAAGCGTGTTTAAAGTATTGAAGTGGAGGGAATGTAGATAT
           ******************************************* ****************

KOREA      GATATCACGAGTAACCAAAAATAAAATACACGTTAATAGATAATAGATAATAGATAATAA
JAPAN      GTTATCACGAGTAACCAAAAATAAAATACACGTTAATAGATAATAGATAATAGATAATAG
           * ********************************************************* 

KOREA      TAGATATTA-----TTATATTATTTATTAATGATGTAAACTACTACTAATCTTGTGACCT
JAPAN      ATATTAGATATTAGATATTATATTATTTATTGATGTAAACTACTACTAATCTTGTGACCT
               **         ***  ****  *** ******************************

KOREA      AGGACGAAATGTAACGGCCTGCTGAACTTAAGCATATCAGTAAGCAGAGGAAAAGAAAAC
JAPAN      AGGACGAAATGTAACGG---------CTTAAGCATATCAGTAAGCAGAGGAAAAGAAAAC
           *****************         **********************************

KOREA      AACTGTGATTCCCTTAGTAACTGCGAGTGAAGCGGGAAAAGCCCATCGTTTAATCTTCCT
JAPAN      AACTGTGATTCCCTTAGTAACTGCGAGTGAAGCGGGAAAAGCCCATCGTTTAATCTTCCT
           ************************************************************

KOREA      GGACCATGGACAGGACGAAATGTAACGGTATGGATAGGTTTTCTACCAACAAAGTCTGGT
JAPAN      GGACCATGGACAGGACGAAATGTAACGGTATGGATAGGTTTTCTACCAACAAAGTCTGGT
           ************************************************************

KOREA      CAAAGTCCTCCGGATTGAGGTGCCAAAGAGGGTGACAGCCCCGTGTGTGATCAGACTTGA
JAPAN      CAAAGTCCTCCGGATTGAGGTGCCAAAGAGGGTGACAGCCCCGTGTGTGATCAGACTTGA
           ************************************************************

KOREA      TATGTTGGGTATGTGACCGATTCCGAGAGTCGGGTTGTTTGGGACTGCAACCTAAAGTAG
JAPAN      TATGTTGGGTATGTGACCGATTCCGAGAGTCGGGTTGTTTGGGACTGCAACCTAAAGTAG
           ************************************************************

KOREA      GTGGTAAACTCCACCCAAGGCTAAATATTGACACGAAACCGATAGCGAACAAGTACTGTG
JAPAN      GTGGTAAACTCCACCCAAGGCTAAATATTGACACGAAACCGATAGCGAACAAGTACTGTG
           ************************************************************

KOREA      AAGGAAAGTTGAAAAGAACTCTGAAAAGAGAGTTAAAAGTACGTGAAACCGCTAACGGGG
JAPAN      AAGGAAAGTTGAAAAGAACTCTGAAAAGAGAGTTAAAAGTACGTGAAACCGCTAACGGGG
           ************************************************************

KOREA      AAGCGGAAGGCAGTGTCGAGATTGAGTGAGTGAGTCGGCTCAAACTCATTTCAAATGAGA
JAPAN      AAGCGGAAGGCAGTGTCGAGATTGAGTGAGTGAGTCGGCTCAAACTCATTTCAAATGAGA
           ************************************************************

KOREA      TTGTGTGTTGAGTGGAATGTGAGTTTGAGTAGGCTAGCTTTGCTTGATGCGTCAGGGCTA
JAPAN      TTGTGTGTTGAGTGGAATGTGAGTTTGAGTAGGCTAGCTTTGCTTGATGCGTCAGGGCTA
           ************************************************************
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KOREA      TTGGCACTAAAGAGGTTAAATGGCTAGCAGTTTTGGCTTTCACAGCCAATGATTTATTGT
JAPAN      TTGGCACTAAAGAGGTTAAATGGCCAGCAGTTTTGGCTTTCACAGCCAATGATTTATTGT
           ************************ ***********************************

KOREA      TGGCGTGGATGCGGCTGGTCATCCGTCTCTTGTGCTGATATGTGTGTGTGGAAGCGTTGG
JAPAN      TGGCGTGGATGCGGCTGGTCATCCGTCTCTTGTGCTGATATGTGTGTGTGGAAGCGTTGG
           ************************************************************

KOREA      TGATGTATTGTCGGTTGGTGTCGTGTGGTGGTTCGTTCTGGTCACAGTGTGGCTACGTGC
JAPAN      TGATGTATTGTCGGTTGGTGTCGTGTGGTGGTTCGTTCTGGTCACAGTGTGGCTACGTGC
           ************************************************************

KOREA      GGACAAGTCATGTGGTAGTTCAACAACCAATGCTAGATCCTGGCGTGATACCCAACTTTC
JAPAN      GGACAAGTCATGTGGTAGTTCAACAACCAATGCTAGATCCTGGCGTGATACCCAACTTTC
           ************************************************************

KOREA      CGACCCGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGGCAGAATCTATAGCGAGTTGGAGGGTGGAAA
JAPAN      CGACCCGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGGCAGAATCTATAGCGAGTTGGAGGGTGGAAA
           ************************************************************

KOREA      ACCCGACGGCGCAGTGAAAGCGAGAGATGAGAACTGGGGGCCTCGGCTCTCAGTGCATCA
JAPAN      ACCCGACGGCGCAGTGAAAGCGAGAGATGAGAACTGGGGGCCTCGGCTCTCAGTGCATCA
           ************************************************************

KOREA      TCGGCCAGTCATCATTTGGGTGATTGAGTTTGAGCTTTAGATGCTGGACCCGAAAGATGG
JAPAN      TCGGCCAGTCATCATTTGGGTGATTGAGTTTGAGCTTTAGATGCTGGACCCGAAAGATGG
           ************************************************************

KOREA      TGAACTATGCGTGAGCAGGGTGAAGCCAGAGGAAACTCTGGTGGAGGCTCGAAGCGATTC
JAPAN      TGAACTATGCGTGAGCAGGGTGAAGCCAGAGGAAACTCTGGTGGAGGCTCGAAGCGATTC
           ************************************************************

KOREA      TGACGTGCAAATCGATCGTTAGACTTGCGTATAGGGGCGATAGACTAATCGAACCATCTA
JAPAN      TGACGTGCAAATCGATCGTTAGACTTGCGTATAGGGGCGATAGACTAATCGAACCATCTA
           ************************************************************

KOREA      GTAGCTGGTTCCCTTCGAAATATCCCTCAGGATATCTGAGACAAGTGGGAGACAGTTTCA
JAPAN      GTAGCTGGTTCCCTTCGAAATATCCCTCAGGATCGCTGAGACAAGTGGGAGACAGTTTCA
           *********************************  *************************

KOREA      TCGGGTAGAGCGAATGATTAGAGGAATCGGGGATATATTACTCTCGACCTATTCTCAAAC
JAPAN      TCGGGTAGAGCGAATGATTAGAGGAATCGGGGATATATTACTCTCGACCTATTCTCAAAC
           ************************************************************

KOREA      TTCCAACCGGTGAGAGTGCTGTTTGCTTGATTATTTTTGAAATGGCACGAGGAATGTTTT
JAPAN      TTCCAACCGGTGAGAGTGCTGTTTGCTTGATTATTTTTGAAATGGCACGAGGAATGTTTT
           ************************************************************

KOREA      TGTCTCAAGTGGGCCATTTTTGGTAAGCAGAACTGGCGATGCGGGATGAACCGAGAGTTG
JAPAN      TGTCTCAAGTGGGCCATTTTTGGTAAGCAGAACTGGCGATGCGGGATGAACCGAGAGTTG
           ************************************************************

KOREA      AGCTAAGGTGCCTAAGGACACGTTGATAGATACCACAAAAGGAGTCGGTCGATAAAGACA
JAPAN      AGCTAAGGTGCCTAAGGACACGTTGATAGATACCACAAAAGGAGTCGGTCGATAAAGACA
           ************************************************************
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KOREA      GCAGGACGGTGGCCCTGAAAGTAGGAATCCGCTAAGGAATTGTCTAAAAACTCACCTGCC
JAPAN      GCAGGACGGTGGCCCTGAAAGTAGGAATCCGCTAAGGAATTGTCTAAAAACTCACCTGCC
           ************************************************************

KOREA      GAATCGACCGGCCCTGAAAATGGATGGCGCTGAAGCGTGTCACCGATGCTCGACCTCTAC
JAPAN      GAATCGACCGGCCCTGAAAATGGATGGCGCTGAAGCGTGTCACCGATGCTCGACCTCTAC
           ************************************************************

KOREA      CACGAGAGATGATGGTAGGGGGTAGAAGGGCGCGGCGGTAGCGAAAAAGTACAAAGTGTA
JAPAN      CACGAGAGATGATGGTAGGGGGTAGAAGGGCGCGGCGGTAGCGAAAAAGTACAAAGTGTA
           ************************************************************

KOREA      AACTTGTATGGAGCTGCCGTCGGTGTAGATCTTGGTGGTAGTAGCAATTATAAAAGTGAA
JAPAN      AACTTGTATGGAGCTGCCGTCGGTGTAGATCTTGGTGGTAGTAGCAATTATAAAAGTGAA
           ************************************************************

KOREA      AACCTTTTAGGCCGAAGTGGAGAAGGGTTCCACGTGAACAGCAGTTGGACGTGGGTTAGT
JAPAN      AACCTTTTAGGCCGAAGTGGAGAAGGGTTCCACGTGAACAGCAGTTGGACGTGGGTTAGT
           ************************************************************

KOREA      CGGTCCTAAGCGGAAGCCTAACGGTATTTTAAAGCCAACTTTTACTTATTTCGCAAGGGG
JAPAN      CGGTCCTAAGCGGAAGCCTAACGGTATTTTAAAGCCAACTTTTACTTATTTCGCAAGGGG
           ************************************************************

KOREA      TGATTGAGAGTTGGAATCCGCGAAAGGGAATCAGGTTAATATTCCTGAACCGGGCAATGG
JAPAN      TGATTGAGAGTTGGAATCCGCGAAAGGGAATCAGGTTAATATTCCTGAACCGGGCAATGG
           ************************************************************

KOREA      AGACGCTGCTCTTTTATTGTTTGTTGATTTGATTGAGTTGGTGAATAATAGAGAGCAGCT
JAPAN      AGACGCTGCTCTTTTATTGTTTGTTGATTTGATTGAGTTGGTGAATAATAGAGAGCAGCT
           ************************************************************

KOREA      TAGCGGTAACGCAAGGAATCTCAGAGACGTTGACATCTATGGCGGGGAGAATTATCTTTT
JAPAN      TAGCGGTAACGCAAGCAATCTCGGAGACGTTGACATCTATGGCGGGGAGAATTATCTTTT
           *************** ****** *************************************

KOREA      CTGCATAACAGGCAAACAACCTTGGAATCGAGTCGTTCGGAGATAAGGTAAAAAGCCTGG
JAPAN      CTGCATAACAGGCAAACAACCTTGGAATCGAGTCGTTCGGAGATAAGGTAAAAAGCCTGG
           ************************************************************

KOREA      AAGAGCACCGCAACTATTGCAGTGTCCGCAGTGTAGGTGTCGGCCCTTGAAAATCCGAGG
JAPAN      AAGAGCACCGCAACTATTGCAGTGTCCGCAGTGTAGGTGTCGGCCCTTGAAAATCCGAGG
           ************************************************************

KOREA      GAGTGGATAAATTTCATGCCCGTCCGTACCGAATCCGCATCAGGTCTCCTAGGTGAGCAG
JAPAN      GAGTGGATAAATTTCATGCCCGTCCGTACCGAATCCGCATCAGGTCTCCTAGGTGAGCAG
           ************************************************************

KOREA      CCTCTGGCACTGGAACAATGTAGGTAAGGGAAGTCGGCAAAATAGATCCGTAACTTTGGG
JAPAN      CCTCTGGCACTGGAACAATGTAGGTAAGGGAAGTCGGCAAAATAGATCCGTAACTTTGGG
           ************************************************************

KOREA      AAAAGGATTGGCTCTAAGGACCGGGCCAATCGAGCTAGTATTGCCTAGGCTAGTGGGGGT
JAPAN      AAAAGGATTGGCTCTAAGGACCGGGCCAATCGAGCTAGTATTGCCTAGGCTAGTGGGGGT
           ************************************************************

KOREA      TTGACTGGGGTTGTCTTGTGATGCTCTATCGTCAAAAAGTAGAGTGTTATTGAGGCACAC
JAPAN      TTGACTGGGGTTGTCTTGTGATGCTCTATCGTCAAAAAGTAGAGTGTTATTGAGGCACAC
           ************************************************************
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KOREA      TTTGGTTATTTCAACGCTGGCCATGGAATGCCGGCGTGAGTTTTGTTGTGTTGAGTAAAT
JAPAN      TTTGGTTATTTCAACGCTGGCCATGGAATGCCGGCGTGAGTTTTGTTGTGTTGAGTAAAT
           ************************************************************

KOREA      GTCAAAAGTTTGTTCGATATGGCGAGCTTCTTTACGAGTGGCAAGCATCGGTCAGCTTAG
JAPAN      GTCAAAAGTTTGTTCGATATGGCGAGCTTCTTTACGAGTGGCAAGCATCGGTCAGCTTAG
           ************************************************************

KOREA      AACTGTTACCAACTTGGGGAATCCGACTGTTTAATTAAAACAAAGCATTGCGATGGCCCT
JAPAN      AACTGTTACCAACTTGGGGAATCCGACTGTTTAATTAAAACAAAGCATTGCGATGGCCCT
           ************************************************************

KOREA      AATGGGTGTTGACGCAATGTGATTTCTGCCCAGTGCTCTGAATGTCAAAGTGCGGAAACG
JAPAN      AATGGGTGTTGACGCAATGTGATTTCTGCCCAGTGCTCTGAATGTCAAAGTGCGGAAACG
           ************************************************************

KOREA      CAACCAAGCACGGGTAAACGGCGGGAGTAACTATGACTCTTTAAAGGTAGCCAAATGCCT
JAPAN      CAACCAAGCACGGGTAAACGGCGGGAGTAACTATGACTCTTTAAAGGTAGCCAAATGCCT
           ************************************************************

KOREA      CGTCATCTAATTAGTGACGCGCATGAATGGATCAACGATATTCCCACTGTCCCTACCTAC
JAPAN      CGTCATCTAATTAGTGACGCGCATGAATGGATCAACGAGATTCCCACTGTCCCTACCTAC
           ************************************** *********************

KOREA      CATCCAGCGAAACCACAGTCAAGGGAACG
JAPAN      CATCCAGCGAAACCACAGTCAAGGGAACG
           *****************************

Figure 1. Kudoa septempunctata ITS sequence Alignment. 18s are shaded with gray
color, 28s are shaded black color in the sequence.

 

Figure 2. Infection rate data of K.septempunctata in 0.6kg group and 1.5kg group.
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4. DISCUSSION  

 K. septempunctata ST1, ST2, ST3 와 같은 3가지 genotype을 가지고 있다

고 알려져 있다. 기존 연구에 따르면, ST1형, ST2형의 경우는 일본 에서 주로 발

견되며 ST3는 한국 유래 넙치에게서 주로 발견된다고 보고 되어있다(Takeuchi et 

al., 2015). 이처럼 K. septempunctata의 genotype은 지역 편중적으로 보고되고 

있어, K. setpempunctata의 genotype을 이용하여 K. septempunctata의 감염지역

을 추정 할 수 있는 maker 개발이 중요하다. 따라서 본 연구에서는 한국 유래 K. 

septempunctata와 일본 유래 K. setpecmpunctata의 ITS sequence를 비교하여 

K. septempunctata의 지역분포와 유전적 차이에 대해 확인해 보았다. K. 

septempunctata의 rDNA sequence를 이용하여 비교한 결과, 5.8s 포함한 ITS 

seqeucne는 총 1426bp 였으며, 그 중 ITS1과 5.8s는 각각 1bp, 0bp 차이를 보여 

유의적인 차이를 보이지 않았다. 반면, ITS2 sequence에서 한국 유래 K. 

septempunctata와 일본 유래 K. septempunctata가 23bp 가량의 유의적인 차이를 

보여 ITS1 이나 5.8s에 비해 ITS2 더 적합하다고 판단된다.  결과적으로 rDNA 

서열을 이용하여 한국 유래 K. septempunctata와 일본 유래  K. septempunctata

의 rDNA sequence의 차이를 확인하였다. 

 하지만 현재까지는 K. septempunctata의 genotype의 분포 규명에 관한 보다 자

세한 연구가 수행되지 않아 K. septempunctata의 식중독 유발 독성이 지역적 편중 

유무를 확정할 수 없다고 판단되며, 추후 이에 대한 연구를 수행하여 지역적 편중 

유무를 확인하고 이에 따른 식중독 유사증상이 나타나는지 확인해야 할 것으로 사

료된다. 

 1.5kg group에서는 감염률이 30.4%에 그친 데에 반해, 0.6kg group에서는 감염

률이 60.0%로 약 2배 정도 더 높은 감염률을 보였다. 같은 양식장에서 실험을 위

해 동일한 시기에 구입한 2 group의 넙치들에 대해 감염률의 차이가 있다는 것은 
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입식 시기에 따라 K. septempunctata의 감염률 또한 영향을 받는 것이라고 

추정 된다. 제주도 양식장에서는 넙치 치어를 1년에 두 차례에 걸쳐 입식 하는데, 

주로 봄과 늦여름에서 초가을 정도로 나누어 입식하게 된다. 보통 입식되는 치어들

은 보통 생후 3~4개월 정도의 치어들로 1.5kg group은 15년 4월에 부화하여 같은 

년도 8월에 양식장에 입식된 개체이고, 0.6kg group은 15년 9월에 부화하여 같은 

년도 12월에 양식장에 입식된 개체이다. 피부나 아가미와 같이 외부 물리적 방어를 

할 수 있는 조직기관들이 성어와 대비하였을 때 매우 연하여 감염이 더 수월할 것

이라고 추정된다. 1.5kg group과 0.6kg group의 입식 시기는 각각 8월, 12월로 대

략 3개월 정도 차이가 나며, 감염률은 2배 가량 차이를 보이고 있다. 

 1.5kg group에서는 ICG kit 확인 감염률이 30.4%이고 real time PCR 확인 감염

률 역시 30.4%로 두 검사 방법 간의 결과 차이는 없는 것으로 여겨진다. 또한 사람

에게서 식중독을 유발하는 수치로 알려진 106copy이상으로 감염 확인된 개체의 비

율은 감염 확인 미수 대비 28.6%정도로 0.6kg group에서 105이상으로 감염 확인

된 개체의 비율이 30.3%로, 식중독을 유발하는 수치로 비교를 해 보았을 때도 

1.5kg보다 0.6kg group이 더 높은 감염률을 보여 0.6kg group이 1.5kg group에 

비하여 K. septempunctata의 감염 확률이 높다고 여겨진다. 

이러한 결과에 따라 입식시기가 다르기 때문에 입식 시기에 따라 감염률이 다를 수 

있다는 가능성이 있다. 따라서 향후 입식시기에 따른 꾸준한 모니터링과 같은 연구

를 통해 규명하는 것이 필요하다고 사료된다. 

5  SUMMARY 

 본 연구에서는 한국 유래 K. septempunctata와 일본 유래 K. septempunctata의 

유전적 차이를 확인하기 위하여 ITS seqeunce를 비교하였고, 비교 결과 한국 

유래와 일본 유래 K. septempunctata의 차이를 확인할 수 있었다. 이러한 결과는 

향후 한국 유래 K. septempunctata와 일본 유래 K. septempunctata를 구별할 수 

있는 방법 개발에 기초적인 연구가 될 것으로 추정한다.  
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