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서     론

명태는 대구목 (Gadiformes)에 속하는 대표적인 한해성 품

종으로 동해, 오호츠크해, 베링해 및 알레스카를 포함하는 북

태평양 해역에 광범위하게 분포하고 있다. 현재 국내 명태 자

원량은 어린 명태 남획과 표층 수온 상승 등 기후변화에 의해 

급격히 감소되어 전무한 실정이다. 최근 일본에서 명태 1세대 

인공 종자생산 성공과 더불어 우리나라에서도 명태 양식을 위

한 기술 개발이 진행되어 완전양식 기술을 확보한 상태이다. 
명태와 같은 새로운 양식 품종의 기술 개발에 있어서 양식 환

경에 적합한 질병 관리가 무엇보다도 중요하다. 과거 질병과 

관련된 국내·외 사례에서 자연 상태의 품종이 양식 산업화

된 이후 전염성 질병 발생으로 인한 대량 폐사가 빈번하게 발

생하고 있다. 특히, 1990년대부터 참돔이리도바이러스 (RSIV; 
red sea bream iridovirus)가 일본을 비롯한 아시아 국가의 양

식 돔류 (참돔, 돌돔)에 유행하여 주기적인 대량 폐사를 야기

하여 돔류 양식 산업에 막대한 경제적 손실을 초래하고 있다 

(Inouye et al., 1992; Sohn et al., 2000). 
현재까지 전 세계적으로 명태 질병 연구는 거의 이루어지

지 않았다. 다만, 알레스카와 베링해 동부지역의 자연산 명태

에서 바이러스성 질병인 바이러스성출혈성패혈증 (VHS; Viral 
hemorrhagic septicemia)과 기생충성 질병인 익크티오포너스

감염증 (Ichthyophoniasis 또는 Ichthyosporidium disease)이 확

인된 바는 있다 (Meyers et al., 1999; White et al., 2014). 자연

산 명태에서 감염성 질병이 확인된 점은 양식 산업화 단계에

서 전염병의 발생 및 확산될 가능성이 충분함을 시사한다. 따
라서 과거 사례에서 질병 관리의 중요성이 부각된 만큼 양식

산 명태의 질병 연구는 양식 품종으로서의 안정적인 산업화가 

— 62 — http://www.fishkorea.or.kr

*�Corresponding author: Kwang Il KIM  Tel: 82-33-660-8601,  
Fax: 82-33-661-8515, E-mail: kimki@korea.kr

Korean Journal of Ichthyology, Vol. 29, No. 1, 62-68, March 2017
ISSN: 1225-8598 (Print), 2288-3371 (Online)

Received: January 31, 2017
Revised: March 15, 2017
Accepted: March 16, 2017

명태 (Gadus chalcogrammus)의 성장 단계별 질병 모니터링
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Disease monitoring of Alaska pollock (Gadus chalcogrammus) based on growth stages  by Kwang Il 
Kim, Soon-Gyu Byun, Hee Woong Kang, Myung-Mo Nam, Jin Choi, Hae-Kyun Yoo and Chu Lee (Aquaculture Industry 
Research Division, East Sea Fisheries Research Institute, NIFS, Gangneung 25435, Republic of Korea)

ABSTRACT	 The Alaska pollock (Gadus chalcogrammus) belongs to the family Gadidae; it is a cold 
water fish, and has been developed as a novel aquaculture species in Korea. In this study, we describe 
ongoing surveillance for aquatic animal pathogens based on growth stages. We investigated bacterial 
flora in rearing water, and monitored pathogens; we also analyzed histopathological traits of abnormal 
fish. In rearing water, the total bacterial counts were 2.1 × 103 cfu/mL and Vibrio spp. (52%) were 
predominant in the larvae stage. In the juvenile and adult stages, the total bacterial counts were 3.4× 103 
and 3.2 × 102 cfu/mL, respectively (with Pseudomonas sp. as the predominant species; 90% and 52%). 
This result revealed that the bacterial flora in rearing water changed depending on the feeding types. 
No virulent-bacteria or problematic viruses (VHSV, viral hemorrhagic septicemia virus; NNV, nervous 
necrosis virus; MBV, marine birnavirus) were detected from outwardly healthy fish using either culture 
or PCR assay. Some juveniles (less than 5%) had gas bubbles on the gill lamellae, degeneration of the 
corneal epithelium, and choroid gland degeneration, suggesting that these symptoms were caused by 
external injury and secondary infection by opportunistic bacteria. Disease management is important 
to cope with disease emergence in the novel aquaculture species Alaska pollock.

Key words: Alaska pollock, disease, bacterial flora, aquatic pathogen



명태 질병 모니터링      63

이루어지기 위해 꼭 필요한 요소이다. 
따라서 본 연구에서는 명태 성장단계별 사육수의 세균 분

포, 병원체 조사 및 비정상개체 발생에 대한 원인 분석을 수행

하였으며, 이를 토대로 명태 양식의 질병 관리를 위한 기초 자

료를 얻고자 하였다.

재료 및 방법

1. 조사 시료

명태 양식 과정에서 수산생물 병원체의 감염 동태를 파

악하고자 각 성장 단계별 (egg, yolk-sac larvae, larvae, early-
juvenile, late-juvenile 그리고 adult)로 월 1~2회 주기로 3~10
마리를 시료로 채취하였다. 그리고 사육수의 총 세균수 변화 

및 폐사 연관성을 알아보고자 월 2~4회 주기로 사육수를 10 
mL 채수하여 실험에 사용하였다. 

2. 사육수 총 세균수 조사 

총 세균수 측정을 위해 채수된 시료를 6 well plate (SPL)에
서 멸균 생리식염수 (PBS; phosphate buffered saline, Bioneer)
로 1/10, 1/100, 1/1000 단계로 희석하였다. 원액 및 희석된 사

육수 200 μL를 1% NaCl이 첨가된 TSA (Tryptic Soy Agar, 
BD) 배지 (이하 STSA)에 도말한 뒤 15℃에서 24시간 배양하

였다. 배양된 세균 집락 (colony)을 계수하여 총 세균수를 산출

하였다.

3. 사육수 세균 동정 및 분포율 분석

세균 종 동정 및 분포율 분석을 위해서 배양된 세균 집락을 

멸균 루프 (loop)를 사용하여 무작위로 50개씩 취해 1% NaCl

이 첨가된 TSA와 TCBS (Thiosulfate citrate bile sucrose) 배지

에서 순수 분리하였다. 순수 분리된 세균 집락은 형태적 특성 

(색상, 배양 형태)에 따라 1차 분류하였으며, 정밀 동정을 위해

서 세균 16S rRNA 유전자 염기서열 분석을 수행하였다 (Table 
1). 각 세균 집락을 멸균 생리식염수 (PBS) 200 μL에 현탁 후 

Patho Gene-spin DNA/RNA Extraction kit (Intronbio)를 이용

하여 제조사의 방법에 따라서 핵산을 추출하였다. 세균 16S 
rRNA 유전자 증폭은 16S universal primer (27F, 1492R)를 사

용하였으며, primer mix 2 μL, Nuclease-free water 17 μL, 핵산 

1 μL를 PCR premix (Enzynomics)에 혼합하여 PCR 기기 (DNA 
engine dyad, Bio-rad)에서 수행하였다. 

PCR 후 증폭된 산물은 1X TAE electrophoresis buffer (40 mM 
Tris, 20 mM acetate, 2 mM EDTA)에 용해시킨 1% agarose 
gel 상에서 100 V로 전기영동하고 Gel documentation system 

(Alpha Innotech)을 이용하여 자외선 램프 하에서 band를 관

찰하여 16S rRNA 유전자 증폭 여부를 확인하였다. 각 증폭된 

산물은 ExoSap-IT for PCR product clean-up kit (Affymetrix)를 

사용하여 정제하였으며, ABI 3730 XL DNA analyzer (Applied 
Biosystems)를 이용하여 염기서열을 분석하였다. 분석된 염기

서열과 NCBI (National Center for Biotechnology Information)
의 유전자은행 (GenBank)에 등록된 세균 염기서열의 유전적 

상동성을 비교하여 최종적으로 세균을 동정하였으며, 이를 토

대로 사육수의 세균 분포율을 산출하였다. 

4. 기생충 및 세균성 질병 분석

채취된 시료에 대한 내·외부 임상증상을 확인하였으며 체

표 점액 및 아가미 등을 슬라이드 글라스에 고정한 후 광학

현미경으로 기생충 감염 유무를 조사하였다. 자어 (전장 3 cm 
이하)의 경우 시료 전체를 슬라이드 글라스에 고정하여 광학

현미경으로 기생충 감염 여부를 조사하였다. 세균성 질병 조

Table 1. Primers for pathogen detection from Alaska pollock 

  Target Primer                       Sequence (5′-3′)                             PCR condition Reference

Bacterial  
16S rRNA

27F 
1492R

AGA GTT TGA TCM TGG CTC AG 
TAC GGY TAC CTT GTT ACG ACT T

94℃ 3 min 
[30 cycles] 94℃ 1 min, 50℃ 1 min, 72℃ 1 min 
72℃ 7 min

Lane 1991, 
Polz and Cavanugh, 1998

VHSV VN_F 
VN_R

ATG GAA GGA GGA ATT CGT GAA GCG 
GCG GTG AAG TGC TGC AGTT CCC

94℃ 2 min 
[35 cycles] 94℃ 30 sec, 55℃ 30 sec, 68℃ 1 min 
68℃ 7 min 

Snow et al., 2004 
OIE, 2015

MBV P1 
P2

AGA GAT CAC TGA CTT CAC AAG TGA C 
TGT GCA CCA CAG GAA AGA TGA CTG

95℃ 3 min 
[30 cycles] 94℃ 40 sec, 52℃ 40 sec, 72℃ 40 sec 
72℃ 7 min

Suzuki et al., 1997

VHSV/ 
NNV

SF1 
SR1 
NF1 
NR1

CAC AGA TCA CTC AAC GAC C 
GTG ATC ATG TGT CCT GGT G 
CGT GTC AGT CAT GTG TCG CTG 
AGT CAA CAC GGG TGA AGA G

50℃ 30 min, 95℃ 3 min 
[30 cycles] 94℃ 40 sec, 52℃ 40 sec, 72℃ 40 sec 
72℃ 7 min

Kim et al., 2016a
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사를 위해서 주요 내부 장기 (간, 비장, 신장)와 병변 부위 (안
구, 지느러미 등)를 무균적으로 채취하여 STSA 및 TCBS 배지

에 15℃에서 24시간 배양하였다. 자어 (전장 3 cm 이하)의 경

우 시료 전체를 생리식염수로 3회 세척한 후, 멸균된 조직마쇄 

튜브 (2 & 5 mm sterilized bead, Watson)에 넣고 2,000 rpm 20
초간 마쇄한 후 세균 배양에 사용하였다. 배양된 세균 집락은 

STSA, TCBS 배지에서 순수분리 배양한 후 API 20E 및 20NE 
kit (Biomerieux)를 이용하여 제조사의 방법에 따라 실험을 

실시하였다. 세균 정밀 동정을 위해서 상기 방법에 따라 16S 
rRNA 유전자 염기서열 분석을 실시하였다. 

5. 바이러스성 질병 분석

해산어류에 감염을 일으킬 수 있는 바이러스 중 15℃ 이

하에서도 증식이 가능한 바이러스성출혈성패혈증바이러스 

(VHSV, viral hemorrhagic septicemia virus), 해산버나바이러

스 (MBV; marine birnavirus), 신경괴사바이러스 (NNV, nervous 
necrosis virus)에 대한 감염 여부를 조사하였다. 주요 장기 (간, 
비장, 신장)를 멸균된 조직마쇄 튜브 (2 & 5mm sterilized bead, 
Watson)에 넣고 2,000 rpm 20초간 마쇄한 후 마쇄액 150 μL
를 핵산 추출에 사용하였다. Patho Gene-spin DNA/RNA 
Extraction kit (Intronbio)를 이용하여 제조사의 방법에 따라서 

핵산을 추출하고 최종적으로 40 μL의 TE buffer로 현탁하였다. 
분리된 핵산은 분광광도계 NanoVue (GE Healthcare) 기기를 

사용하여 DNA와 RNA의 양과 A260/280 nm 값을 측정하였으

며 실험 전까지 -20℃에 보관하였다. 
VHSV와 MBV의 진단을 위해서 Iscript cDNA synthesis 

kit (Bio-rad)를 사용하여 제조사의 방법에 따라 cDNA를 합

성하여 PCR의 주형 (template)으로 사용하였다. 각 바이러

스별 primer mix 2 μL, Nuclease-free water 17 μL, 핵산 1 μL
를 PCR premix (Enzynomics)에 혼합한 뒤 PCR 기기 (DNA 
engine dyad, Bio-rad)를 이용하여 Table 1의 조건에 따라 유전

자 증폭을 수행하였다. 또한, 국내 상존 VHSV와 NNV 유전형 

(genotype)에 대한 검출 민감도가 높은 Kim et al. (2016a) 방
법에 따라 One-step multiplex RT-PCR법을 추가적으로 수행

하였다. PCR 후 증폭된 산물은 상기의 방법에 따라 전기영동

을 수행하고 자외선 램프 하에서 band를 관찰하여 바이러스 

유전자 증폭 여부를 확인하였다. 

6. 병리조직 제작

명태 사육 과정 중 체색 흑화, 안구돌출 등의 증상을 보이

Table 2. Bacterial flora isolated from rearing water

Growth stage Bacteria flora (%)

Larvae

Vibrio spp.
   Vibrio sp. 18
   Vibrio anguillarum 15
   Vibrio alginolyticus 12
   Vibrio cyclitrophicus 7
Marinomonas sp. 25
Psedoalteromonas sp. 20
Shewanella sp. 3

Juvenile

Pseudomonas spp.
   Pseudomonas azotoformans or P. qessardi 84
   pseudomonas fluorescens 6
Photobacterium phosphoreum 10

Adult

Pseudomonas sp. 52
Pseudoalteromonas sp. 32
Vibrio sp. 12
Shewanella sp. 4
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Fig. 1. Total bacterial count of rearing water based on growth stages. 

1.E + 05

1.E + 04

1.E + 03

1.E + 02

1.E + 01

1.E + 00



명태 질병 모니터링      65

는 비정상 개체 및 폐사 개체에 대한 원인을 파악하고자 병리

조직 분석을 실시하였다. 주요 장기 (뇌, 간, 비장, 신장)를 10% 
중성 포르말린 용액에 1 : 10 비율로 24시간 1차 고정하였다. 
각 장기를 3~4 cm 크기로 세절한 후 카세트에 넣고 10% 중
성 포르말린으로 2차 고정하였다. 아가미의 경우 Decalcifying 
Solution-Lite (Sigma)로 2차 고정 및 탈회하였다. 고정된 조직 

시료를 24시간 동안 흐르는 물에 수세를 실시하고 조직처리

기 (Leica)를 사용하여 70, 80, 90, 95, 100% 알콜로 단계적으로 

탈수시킨 후 자일렌 (xylene)을 처리하여 투명화시키고 파라핀 

용액을 조직에 침투시켰다. 투명화된 시료는 60℃의 파라핀 

용액에 넣어 포매한 후 마이크로톰 (Leica)을 이용하여 4~5 
μm 두께로 박편을 제작하였다. 파라핀 절편은 hematoxyline-
eosin (H&E) 염색 후 광학현미경 (Oylmpus)으로 조직 병변을 

관찰하였다. 

결과 및 고찰

1. 사육수의 총 세균수

명태 성장단계별로 사육수의 총 세균수를 조사한 결과, 8.0×  

10~6.2×104 cfu/mL로 나타났으며, 자어 (Larvae; 부화 6일~60
일령, 0.5~1.9 cm)의 사육수에서는 7.0 ×10~7.9 ×103 cfu/mL 

(평균 2.1×103 cfu/mL), 치어 및 미성어 (Juvenile; 부화 60일~ 

17개월령, 2.1~28.1 cm)에서는 8.0×10~2.4×104 cfu/mL (평균 

3.4×103 cfu/mL), 성어 (Adult; 18개월 이상, 29.9~36.8 cm)에서

는 9.5×10~7.5×102 cfu/mL (평균 3.2×102 cfu/mL) 수준으로 

나타났다 (Fig. 1). Kim et al. (2016b)의 보고에 의하면 넙치 종묘 

생산장의 사육수 세균수는 2.3~5.6×104 cfu/mL로 명태 사육

수의 총 세균수와 유사한 수준으로 나타나고 있다. 본 연구과

정 중 명태 사육수온은 자치어 단계에서 6~7℃, 치어~성어 

단계에서 8~10℃로 일정하게 유지되었으나, 성장단계별 수온 

차이에 의한 유의적인 사육수의 총 세균수 변화는 관찰되지 

않았다. 사육수 분포 세균 중 병원성 세균으로 알려진 Vibrio 
anguillarum의 경우, 저온 사육환경 (10℃ 내외)에서 세균수가 

106 cfu/mL 이상일 때 대구 자어의 폐사를 유발했다고 보고된 

바가 있다 (Reid et al., 2009). 본 연구에서 명태 자어 사육수의 

전체 비브리오균 (Vibrio spp.)은 101~102 cfu/mL (평균 1.9 ×  

102 cfu/mL) 수준으로 나타났으며 (data not shown), 분리 세균

은 5℃ 조건에서는 증식되지 않았다. 이러한 결과는 사육수 

내 존재하는 비브리오균을 비롯한 세균이 명태 자치어에 직접

적인 감염을 일으킬 수 있는 가능성은 매우 낮음을 보여준다.

2. 사육수 균 동정 및 분포율

사육수에서 분리한 세균 종과 분포율을 조사한 결과, 자

Fig. 2. Clinical signs of Alaska pollock on the larvae and juvenile. (A), rachiocampsis of larvae; (B), Scuticociliates from the bottom of culture 
tank; (C) and (D), an juvenile with bilateral exophathalmos (gas-bubble) and hemorrhage around jaw. 

(A)	 (B)

(C)	 (D)
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어 단계에서는 해양 상존 세균인 Vibrio sp., V. anguillarum, 
V. cyclitrophicus, V. alginolyticus, Marinomonas sp., Pseudo
alteromonas sp. 그리고 Shewanella sp.로 총 7종류의 세균

이 검출되었으며, 비브리오균의 분포가 52%로 가장 높게 나

타났다 (Table 2). 치어 및 미성어 단계에서는 Pseudomonas 
azotoformans 또는 P. qessardi, P. fluorescens 그리고 Photo
bacterium phosphoreum으로 3종류가 검출되었으며 슈도모나

스균 (Pseudomonas spp.)이 90% 이상으로 분포하였다. 성어 

단계에서는 Pseudomonas sp., Pseudoalteromonas sp., Vibrio 
sp., Shewanella sp.로 4종류의 세균이 검출되었고 슈도모나스

균이 52%로 분포하였다. 성장 단계별로 공급한 먹이는 자어 

및 자치어 단계에서는 로티퍼, 알테미아, 코페포다였고, 치어 

및 미성어 단계에서는 코페포다, 냉동곤쟁이였으며, 성어 단계

에서는 냉동굴, 갯지렁이 등이었다. 특히, 초기 먹이로 공급한 

로티퍼와 알테미아에서도 사육수에서 검출된 세균과 동일한 

Vibrio sp., Pseuoalteromonas sp.가 검출되어 사육수 내 존재

하는 세균은 먹이생물로부터 유래된 것으로 추정할 수 있다. 
따라서 사육수 세균총 (bacterial flora)은 먹이생물의 종류, 공
급 및 잔류량 그리고 사육수 환수량에 영향을 받는 것으로 생

각할 수 있다. 

3. 수산생물질병 감염 동태 

1) 기생충성 질병

명태 사육 과정 중 일부 자어 (부화 후 60일 이내)에서 척추 

만곡, 선회 유영 증상이 나타났으며 (Fig. 2A), 현미경 검경 결

과 스쿠티카충의 감염이 의심되었다. 스쿠티카충의 경우 수조 

바닥에서도 관찰되었으며 (Fig. 2B), 이는 10℃ 내외의 저수온

에서도 스쿠티카충이 증식되어 명태 자어에 감염을 유발한 것

으로 생각된다. 치어로 성장한 이후에는 체표, 아가미 및 내부 

장기에서 기생충은 검출되지 않았다.

2) 세균성 질병

사육 개체 중 일부 자어에서 Vibrio sp.가 검출되었으나 세

균감염에 의한 특징적인 증상은 확인되지 않았다. 이는 먹이

생물 또는 사육 수 중에 분포하는 상존 세균이 검출된 것으

로 생각된다. 전장 15 cm 이상 성장한 치어 중 체색 흑화, 안구 

돌출 및 턱 주변 조직 출혈 증상을 보이는 개체에서 P. flou
rescens, Vibrio sp., V. pelagius, Planococcus maritumus, Pse
udoalteromonas sp. 등이 검출되었으며, 주로 조직 손상 부위

에서 세균이 검출된 점을 감안할 때 상처 부위 내 세균 국소 

감염이 나타난 것으로 생각할 수 있다 (Table 3, Fig. 2C, D). 체
색 흑화를 보이는 성어에서는 세균이 검출되지 않았다.

3) 바이러스성 질병

명태 성장 단계별로 VHSV, NNV 그리고 MBV에 대한 유

전자 진단 결과, 모든 개체에서 바이러스는 검출되지 않았다 

(Table 3).

4. 비정상 개체의 병리조직 

치어 및 미성어 (전장 15~30 cm) 중 일부 (전체 사육 개체 

중 5% 미만) 개체에서 체색 흑화, 안구 돌출, 턱 주변 출혈 등

의 증상을 보이는 비정상 개체가 발생하였다. 안구 내 기포 형

성으로 인한 돌출을 보이는 개체들의 아가미에서 전형적인 공

기 색전증 (gas embolism) 증상인 기포가 다수 관찰되었으며 

각막의 상피조직에서 기포, 실질조직 손상 및 세균 침입 흔적

을 확인할 수 있었다 (Fig. 3, Table 4). 또한, 안구 돌출과 턱 주

변 조직 출혈을 보이는 개체에서 시신경이 밀집되어 있는 맥

락막 주변 조직의 괴사가 관찰되었다. 비정상 개체의 내부 장

기 (간, 비장, 신장, 심장)에서는 병변 부위가 관찰되지 않았다. 

Fig. 3. Histopathological traits of the juvenile with bilateral exophthalmos (gas-bubble). (A), gas bubbles on the gill lamellae; (B), vacuoles of 
cornea and bacterial invasion in the epithelium. 

(A)	 (B)
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안구 조직 (각막, 망막, 맥락막) 병변과 사육수 세균과의 상관관

계를 분석한 결과, 병변 부위 (안구, 턱 주변)에서 검출된 세균 

(P. fluorescens, Vibrio sp., V. pelagius, Planococcus maritumus 
그리고 Pseudoalteromonas sp.)이 사육수 내에도 동일하게 분

포하였다. 이러한 결과는 사육과정 중 물리적 충격 (수조 충

돌 등)으로 인한 외상 발생 및 생리적 스트레스로 인한 1차

적 요인과 사육수 내 세균이 상처 부위에 2차 국소 감염 (local 
infection)을 일으켜 비정상 개체가 발생된 것으로 생각된다. 

요     약 

본 연구에서는 명태 양식 기술 개발 과정 중 수산생물 병

원체의 영향을 알아보고자 사육수 내 총 세균수 변화, 분포와 

명태에 대한 영향을 분석하였으며, 성장 단계별 명태의 병원

체 (세균, 기생충 및 바이러스) 조사 및 비정상 개체 발생에 대

한 원인 구명을 수행하였다. 자어 단계에서 사육수의 평균 세

균수는 2.11 × 103 cfu/mL로 나타났으며, 비브리오균이 52%
로 가장 높게 분포하였다. 치어 및 미성어 단계에서 사육수

의 세균수는 3.43 × 103 cfu/mL (슈도모나스균 90% 분포) 그리

고 성어 단계에서는 3.2 × 102 cfu/mL (슈도모나스 52%)로 나

타났다. 명태 사육수 세균총의 변화는 먹이생물의 종류, 공급 

및 잔류량에 의해 영향을 받는 것으로 판단된다. 외관상 건강

한 개체에서는 대량 폐사를 일으킬 수 있는 세균, 바이러스가 

검출되지 않았으나, 일부 안구돌출, 턱 주변 조직 출혈을 보이

는 비정상 개체에서 아가미 새변의 기포 형성, 각막 조직 및 

맥락막 주변 조직 괴사가 관찰되었다. 특히, 병변 부위에서 검

출된 세균 (P. fluorescens, Vibrio sp., V. pelagius, Planococcus 
maritumus 그리고 Pseudoalteromonas sp.)이 사육수에도 동일

하게 분포하였으며, 사육 과정 중 외상 발생 이후 2차 세균 감

염이 발생할 수 있음을 시사한다. 명태의 안정적인 양식 산업

화를 위한 요소로 기초 질병 데이터 구축과 더불어 지속적인 

질병관리가 필요하다.
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