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서   론

노랑머리병(yellow head disease, YHD)을 유발하는 yellow 
head virus (YHV)는 표면에 돌기가 있는 핵산단백질(nucleo-
capsid)로 둘러싸인 간상형의 positive-sense ssRNA바이러
스로 Okavirus (genus), Roniviridae (family) 및 Nidovirales 
(order)에 속한다(Wongteerasupaya et al., 1995, Nadala et al., 
1997). 현재까지 yellow head complex를 구성하는 유전형들
(genotypes)은 YHV genotype 1부터 YHV genotype 8까지 알
려져 있다(Mohr et al., 2015; Dong et al., 2017; Li et al., 2019). 
Yellow head complex중 노랑머리병을 유발하는 YHV geno-
type 1은 1990년도 초에 태국의 얼룩새우(Penaeus monodon)
에서 처음 발견되어 태국에 막대한 경제적 손실을 야기하였다
(Chantanachookin et al., 1993). 또한, 노랑머리병은 태국의 흰
다리 새우(P. vannamei) 양식장뿐만 아니라 멕시코의 캘리포니
아 만의 Pacific blue shrimp (P. stylirostris) 양식장까지 확산되

었다(Castro-Longoria et al., 2008; Senapin et al., 2010). 따라
서, 세계동물보건기구(World Organization for Animal Health, 
OIE)에서는 새우류에 치명적인 질병을 유발하며, 전 세계적으
로 막대한 경제적 손실을 발생시키는 YHV genotype 1을 신고
대상질병(notifiable disease)으로 지정하였다. Gill associated 
virus (GAV)로 알려진 YHV genotype 2는 1994년 호주의 건
강한 얼룩새우(P. monodon)에서 처음 보고되었다(Spann et 
al., 1997; Wijegoonarardane et al., 2008). GAV(=YHV 2)의 
독성은 YHV genotype 1보다는 낮지만, GAV를 이용한 공격
실험에서는 새우의 폐사를 유발하여 mid-crop mortality syn-
drome (MCMS)으로 불리고 있다(Spann et al., 1997; Callinan 
and Jiang, 2003). Yellow head complex에 속하는 다른 유전
형 YHV genotype 3에서 genotype 6은 호주, 아프리카 및 아
시아 지역의 건강한 얼룩새우(P. monodon)에서 발생하였으나, 
질병과의 상관관계는 현재까지 알려져 있지 않다(Wijegoona-
rardane et al., 2008). 또한, YHV genotype 7은 2012년에 호주
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의 새우 종묘장에서 처음 보고되어 새우의 폐사를 유발하였으
나, 현재까지 YHV genotype 7에 대한 질병과의 연관성은 명
확하게 밝혀지지 않았다(Mohr et al., 2015; Yang et al., 2016). 
Dong et al. (2017)은 2012년 중국 Hebei 지방 양식장에서 급
성간췌장괴사병(AHPND)이 의심되는 대하(F. chinensis)로부
터 YHV genotype 8을 처음 분리하여 전체염기서열을 분석하
였다(Dong et al., 2017). 분석된 YHV genotype 8의 전체 염
기서열 길이는 약 26.8 kb였으며, 20 kb 정도의 open reading 
frame (ORF1), 435 bp정도의 ORF2와 약 4.9 kb의 ORF3가 있
음을 발견하였다. 그리고 ORF1은 ORF1a와 ORF1b로 구분되
어 있으며, ORF1b 부분을 이용하여 계통분류학적 분석한 결과 
YHV genotype 1-7과는 확연히 구별되는 새로운 유전형임을 
보고하였다(Dong et al., 2017). 또한, YHV genotype 8은 질병
과의 뚜렷한 연관성이 현재까지 밝혀지지 않았다(Dong et al., 
2017; Li et al., 2019). 그리고 국내에서는 Kim et al. (2020)이 
2019년 충남 지역에서 채집한 자연산 대하 및 서남해에 위치
한 흰다리새우 양식장에서 채집한 흰다리새우의 ORF1b 부분
을 이용하여 계통분류학적 분석을 수행한 결과 YHV genotype 
8과 같은 clade를 형성하였으며, 국내에서 처음으로 흰다리새
우에서 YHV genotype 8이 검출되는 것을 확인하였다(Kim et 
al., 2020). 
본 연구에서는 우리나라 전라남도 고흥군 나로도 섬 주변 해
역에서 채취한 자연산 대하(Fenneropenaeus chinensis)의 yel-
low head complex 감염 유무 확인 및 대하의 YHV genotype 
8이 노랑머리병을 유발하며 병원성을 가지는YHV genotype 
1 및 genotype 2 group과의 계통분류학적 관계를 분석하였다.

재료 및 방법

시료채취 및 RNA 추출

2020년 4월 전라남도 고흥군 나로도 섬 주변 해역에서 자연

산 대하(Fenneropenaeus chinensis) 200마리를 채집하여 개체
별로 분석하였다. 채집한 시료는 10°C 이하로 유지하면서 실험
실로 운반하여 대하의 배다리(pleopods)를 개체별로 채취하여 
-80°C에 보관하였다. 개체별로 채취한 시료는 2 mm ziruconia
와 5 mm stainless beads가 들어있는 튜브(Watson, Tokyo, Ja-
pan)에 넣은 후 DEPC (diethyl pyrocarbonate) treated water 
200 μL를 첨가하여 FastPrep®-24 (MP Biomedicals, Irvine, 
CA, USA)를 이용하여 5분간 조직을 마쇄하였다. 마쇄된 시료
로부터 RNeasy mini kit (Qiagen, Hilden, Germany)를 이용하
여 개체별로 RNA를 추출하여 -80°C에 보관 후 다음 실험에 사
용하였다.

RT-PCR, nested RT-PCR, 염기서열 분석 및 계통
분류학적 분석

노랑머리 바이러스관련 유전자 증폭은 세계동물보건기구
(OIE, 2019)에서 권장하는 방법에 따라 다음과 같이 수행하였
다. 전형적인 노랑머리병을 유발하는 노랑머리 바이러스 geno-
type 1 (YHV 1)을 검출하기위해 RT-PCR (reverse transcrip-
tion-polymerase chain reaction) 방법인 OIE Protocol 1에 따
라 수행하였다(Table 1). YHV1과 gill-associated virus (GAV)
를 검출하기 위해서는 nested RT-PCR 방법인 OIE Protocol 
2에 따라 수행하였다(Table 1). 그리고 yellow head complex 
YHV1에서 YHV7을 검출하기위해 nested RT-PCR 방법인 
OIE Protocol 3에 따라 수행하였다 (Table 1; OIE, 2019).
배다리(pleopods)로부터 추출된 RNA는 AccuPower® Rock-

etscrip RT-PCR Premix (Bioneer Co., Daejeon, Korea)를 이
용하여 cDNA 합성 및 RT-PCR을 one-step으로 수행하였다. 
One-step RT-PCR의 PCR 산물을 주형으로 AccuPower® hot-
Start PCR Premix (Bioneer Co.)을 이용하여 nested PCR을 다
음과 같이 수행하였다. OIE Protocol 1은 10F/144R primers
를 이용하여 one-step RT-PCR을 수행하였다 (Table 1; OIE, 

Table 1. PCR primers used in this study

Methods Primers Sequences Amplicon size Reference

OIE Protocol 1 
(RT-PCR)

10F 5’-CCG-CTA-ATT-TCA-AAA-ACT-ACG-3’
135 bp Wongteerasupaya

et al. (1995)144R 5’-AAG-GTG-TTA-TGT-CGA-GGA-AGT-3

OIE Protocol 2 
(nested RT-PCR)

1st GY1 5’-GAC-ATC-ACT-CCA-GAC-AAC-ATC-TG-3’
794 bp

Cowley et al. (2004)
GY4 5’-GTG-AAG-TCC-ATG-TGT-GTG-AGA-CG-3’

2nd GY2 5’-CAT-CTG-TCC-AGA-AGG-CGT-CTA-TGA-3’ 277 bp (YHV1)
or

406 bp (GAV)
Y3 5’-ACG-CTC-TGT-GAC-AAG-CAT-GAA-GTT-3’
G6 5’-GTA-GTA-GAG-ACG-AGT-GAC-ACC-TAT-3’

OIE Protocol 3  
(nested RT-PCR)

1st YC-F1a 5’-ATC-GTC-GTC-AGC-TAC-CGC-AAT-ACT-GC-3’
358 bp

Wijegoonawardane
et al. (2008)

YC-R1b 5’-TCT-GCG-TGG-GTG-AAC-ACC-TTC-TTG-GC-3’
2nd YC-F2a 5’-CGC-TTC-CAA-TGT-ATC-TGY-ATG-CAC-CA-3’

146 bp
YC-R2a 5’-RTC-DGT-GTA-CAT-GTT-TGA-GAG-TTT-GTT-3’

PCR, polymerase chain reation; OIE, World Organization for Animal Health; RT-PCR, reverse transcription polymerase chain reation.
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Fig. 1. Phylogenetic tree of 77 YHV genotype 1 to 8 nucleotide sequences over the 360 bp of the ORF1b region. The phylogenetic tree was 
constructed by Neighbor-Joining method using MEGA software (version X; http://www.megasoftware.net). Bootstrap values were calcu-
lated with 1000 replicates of the alignment. Percentage bootstrap values (1000 replicates) >60% are shown. Bar, 0.02 expected nucleotide 
substitutions per site. All reference sequences were acquired from the GenBank database (http://www.ncbi.nlm.nih.gov). GenBank acces-
sion numbers of the sequences are shown before the name of the virus.
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2019). OIE Protocol 2의 first PCR은 GY1과 GY4 primers을 
사용하였고 nested PCR은 GY2, Y3와 G6 primers를 사용하였
다(Table 1; OIE, 2019). OIE Protocol 3의 first PCR은 YC-F1
와 YC-R1 primers을 사용하였고 nested PCR은 YC-F2와 YC-
R2 primers를 사용하였다(Table 1; OIE, 2019). PCR 증폭산
물은 QIAxcel Advanced 자동전기영동장치(Qiagen, Hilden, 
Germany)를 이용하여 확인하였다. 얻어진 PCR 산물은 국내
의 염기서열 분석기관인 솔젠트㈜ (Daejeon, Korea)에 의뢰하
여 염기서열을 분석하였다. 획득한 염기서열의 계통분류학적 
분석은 MEGA X (Kumar et al., 2018) 프로그램의 neighbor-
joining 방법 및 1,000회의 bootstrap을 시행하여 완성하였다.
본 연구에서 획득한 4개의 대표 YHV genotype 8 염기서열
들은 GenBank database에 등록하였으며 등록번호(accession 
number)는 MZ496303-MZ496306이다.

결과 및 고찰

Yellow head complex 검출

2020년 4월 전라남도 고흥군 나로도 섬 주변 해역에서 자연
산 대하(Fenneropenaeus chinensis) 200마리를 채집하여 노랑
머리 바이러스 관련 유전자 검출 여부를 조사하였다. OIE Pro-
tocol 1 및 OIE Protocol 2 방법을 이용하여 분석한 결과 전형
적인 노랑머리병을 유발하는 노랑머리 바이러스 genotype 1 
(YHV1) 및 gill-associated virus (GAV, YHV genotype 2)는 
200마리 모두에서 검출되지 않았다. 하지만 yellow head com-
plex YHV1에서 YHV7을 검출할 수 있는 OIE Protocol 3 방법
인 nested PCR을 이용하였을 때 200마리 중 78마리에서 PCR 
양성 결과를 보여 39.0%의 검출률을 보였다. NIFS (2019) 연
구 결과에 따르면 2018년 충남에서 채집한 자연산 어미 대하에
서 31.3%의 YHV genotype 8 검출률과 2019년 전남 고흥의 
자연산 대하에서 68.0%의 검출률을 보였다(NIFS, 2019). 그
리고 Kim et al. (2020)은 2019년 충남에서 채집한 자연산 어
미 대하에서 100%의 YHV genotype 8 검출률과 흰다리새우
에서 8.9%의 YHV genotype 8 검출률을 보였다. 78개의 PCR 
산물 중 4개의 대표 염기서열을 분석하여 GenBank database에 
blast 검색한 결과 노랑머리바이러스의 open reading frame 1b 
(ORF1b)와 97.1-97.4%의 상동성을 보였다.

노랑머리 바이러스 genotype 8 (YHV 8)의 계통분류
학적 특성

본 연구에서 획득한 YHV의 ORF1b 영역 염기서열 4개
(MZ496303-MZ496306)와 GenBank database에 등록된 73개 
YHV의 ORF1b 염기서열과의 계통분류학적 특성을 분석한 결
과 YHV genotype 1에서 genotype 8까지 8개 group을 형성하
는 것을 확인하였다(Fig. 1).
본 연구에서 획득한 4개 염기서열들은 2012년에 중국 Hebei 

지방의 양식 대하(F. chinensis)에서 처음 분리된 YHV geno-
type 8 염기서열(KX947267)과 강한 monophyletic group을 형
성하였다(Fig. 1; Liu et al., 2014; Dong et al., 2017). Dong et 
al. (2017)은 YHV genotype 8 group의 계통분류학적 분석을 
실시한 결과 YHV genotype 1 group과 같은 clade를 형성하며 
YHV genotype 2 group에서 YHV genotype 7 group들과는 뚜
렷하게 구별되는 것을 확인하였다. 본 연구의 YHV genotype 8 
group은 YHV genotype 1 group뿐만 아니라 YHV genotype 
7 group과 같은 clade를 형성하여 Dong et al. (2017) 결과와
는 차이를 보였다. 하지만, YHV genotype 2, YHV genotype 
3 및 YHV genotype 6 group은 하나의 monophyletic group을 
형성하였으며, YHV genotype 4 group과 YHV genotype 5는 
paraphyletic group으로 구별되었다(Fig. 1).

Mohr et al. (2015)는 호주 북부지역의 Joseph Bonaparte Gulf 
주변에서 잡은 어미 얼룩새우(P. monodon)를 부화장으로 옮긴 
후 폐사가 발생하여 원인 분석을 한 결과, 폐사된 얼룩새우로
부터 기존에 알려진 YHV genotype 1에서 YHV genotype 6 
group들과는 구별되는 새로운 YHV genotype 7 group을 처음
으로 발견하였으나, 폐사체에서 분리된 YHV genotype 7이 질
병 유발 및세균 감염과의 관계는 밝혀내지 못했다. YHV geno-
type 2인 gill-associated virus (GAV)는 야생 및 양식 얼룩새우
에 낮은 수준의 감염성을 보이며 1994년 호주에서 처음 발견된 
이 후, 베트남과 태국의 양식장에서도 검출되었다(Spann et al., 
1997; Wijegoonawardane et al., 2008). YHV genotype 3에서 
YHV genotype 6 group들은 건강한 얼룩새우에서 아시아, 호
주, 동아프리카 지역에서 발생하였으며, 질병과의 연관성은 밝
혀지지 않았다(Wijegoonawardane et al., 2008).

결   론

본 연구에서 자연산 대하(F. chinensis)에서 검출된 YHV gen-
otype 8의 계통분류학적 특성을 살펴본 결과, 중국의 대하 양식
장에서 처음 분리되어 보고한 yellow head complex group 중 
YHV genotype 8 group과 강한 clade를 형성하였다, 중국의 대
하 양식장에서 관찰된 대하는 간췌장 위축, 내장의 공복 및 하
얗게 된 복부 근육의 임상증상이 관찰되었고, YHV genotype 1
의 전체염기서열과 YHV genotype 8의 전체염기서열이 가장 
유사하다는 것을 밝혔다(Liu et al., 2014; Dong et al., 2017). 
하지만, 본 연구에서 채취한 자연산 대하에서는 뚜렷한 임상증
상이 관찰되지 않는 점으로 보아 노랑머리병을 유발하는 YHV 
genotype 1 또는 genotype 2와는 직접적인 관련이 없는 것으로 
여겨진다. 그리고 아시아 및 세계 여러 국가의 새우 양식장에서 
노랑머리병 발생 사례가 OIE에 꾸준히 보고 되고 있어 국내에
서도 다양한 새우류의 yellow head complex 뿐만 아니라 YHV 
genotype 8의 병원성 및 질병과의 연관성을 명확하게 밝히는 
연구가 이루어져야 할 것으로 여겨진다.
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