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 The 2019 novel coronavirus disease (COVID-19) outbreaks that emerged in 

Wuhan city, Hubei province, have led to a formidable number of confirmed cases 

that resulted in >5,700 deaths globally, including 143 countries in all 6 continents. 

The World Health Organization declared a Public Health Emergency of International

Concern with a very high level of global risk assessment. Severe acute respiratory 

syndrome (SARS)-coronavirus-2 (SARS-CoV-2), the agent of COVID-19, has >79%

nucleotide sequence homology to SARS-CoV; therefore, both belong to the genus

betacoronavirus and subgenus sarbecovirus. The S1 domains of the two appeared 

to share the cellular receptor ACE2, but revealed a much higher S1-ACE2 binding 

affinity. As seen in many other human coronaviruses, SARS-CoV-2 also shows 

respiratory infection, but the basic reproductive number (R0) in transmission and 

the clinical latency are quite dissimilar from those of SARS- or MERS-CoVs. Many 

scientists infer that the time point of cross-barrier transfer from bats to mediate 

animals or to humans should be a rather recent event based on the full-length 

genome analyses obtained from the very first patients. Copy-choice polymerization,

which often leads to a significant genome recombination rate in most corona-

viruses, predicts the continued emergence of novel coronaviruses. 
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INTRODUCTION 

코로나바이러스는 최근 일반인들이 알게 된 것과는 달리 이미 1960년대 중반에 포유

류 및 조류 가축과 사람에게 호흡기 및 소화기 질병을 일으키는 병원체로 확인된 상당

히 큰 집단을 이루고 있는 RNA 바이러스이다 (1). 코로나바이러스 감염숙주로는 특히

큰 경제적 손실을 가져오는 돼지, 소, 말, 토끼, 닭, 칠면조 등의 가축과 개, 고양이

등의 반려동물, 그리고 야생의 다양한 박쥐, 설치류에 이어 사람까지 그 범위가 매우

넓다 (2). 특정 바이러스의 발생과 진화 역사가 숙주범위와 반드시 일치하는 것은 아

니지만 조류와 포유류에 모두 걸쳐 감염한다는 사실은 코로나바이러스의 역사도 상당

한 기간으로 이어 왔을 가능성이 적지 않다. 

코로나바이러스의 구조와 생활사 

코로나바이러스의 외형은 지질이중층 피막(envelop)으로 둘러싸인 직경 118~136 nm

의 비정형 구형이다. 바이러스 수용체로서 부착과 막융합을 주도하는 S 단백질, 지질

피막의 안쪽으로 뻗어 모양을 잡아주는 다량의 M 단백질, 그리고 바이러스 종류에

따라 감염성에 가변적 영향을 미치는 E 단백질 등의 주요 구조단백질이 피막에 연합되
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어 있는 전형적인 피막형(enveloped) 바이러스에 속한다 (1). 바깥쪽으로 두드러지게 뻗어 나온 S 단백질이 마치 왕관을 연상케 

하는데서 이 바이러스의 이름도 유래한다. 바이러스의 유전체는 바이러스가 코딩하는 N 단백질로 빈틈없이 둘러싸인 약 26~32 

kb (1 kb는 염기 1000개)의 단일가닥 RNA 한 분자이며 탈외피 후 세포질의 리보솜과 결합해 곧 바로 복제/전사효소복합체 

(RTP) 단백질을 번역해낼 수 있는 양극성(+)이다 (2, 3). 유전자들은 크게 14개 정도로 구별되지만 RTP는 실제 16개 정도의 

작은 단백질들이 합쳐진 것이므로 세분하면 그 수는 더 많아진다. 

 

바이러스의 일반적 속성에 따라 코로나바이러스도 숙주의 특정 장기와 조직을 이루는 특정 세포를 만나 그 세포의 세포막 

단백질 중 하나에 부착하면서 숙주세포 안쪽으로 진입을 시도한다. 이때 코로나바이러스 S 단백질과 만나 진입을 매개하는 

세포 수용체의 분자적 구조는 바이러스 수용체 구조와 가능한 높은 상보성을 지녀야 안정된 흡착상태를 형성하고 이는 결국 이 

바이러스 감염에 대한 감수성을 결정하는 핵심 요인이 된다 (1). 즉 같은 코로나바이러스라 하더라도 일반감기, 사스, 메르스, 

코로나19의 병원체가 나름대로 차별적인 수용체 간 상호작용을 나타내는데, 세포의 어떤 수용체와 만나는가에 따라 감염이 

시작되거나 확산되는 경로가 달라지며 이러한 차이에 따라 숙주의 면역체계가 대응하는 방법과 수위가 달라지고 이는 결국 

질병의 발생과 진행의 차이로 귀결되기 때문에 주어진 바이러스와 숙주 세포의 수용체에 깊은 관심을 기울이는 것이 

합리적이다 (2, 4). 이러한 상호작용을 분자 수준에서 밝혀내고 동시에 이들 수용체 간의 만남을 저해할 수 있다면 감염의 첫 

단계를 차단하게 되므로 유용한 항바이러스제 개발에서도 특히 중요한 부분일 수밖에 없다. 

 

코로나바이러스는 수용체 상호작용을 매개로 바이러스의 피막과 세포막이 융합을 일으키고 그 결과 바이러스 유전체와 단백질 

일부가 세포질 내에 노출된다. 이 융합과정은 세포막에서 이뤄질 수도 있지만 일단 세포막에 둘러싸인 막소낭 형태로 삼켜진 

다음에 이뤄질 확률이 높다. 세포질에 노출된 바이러스의 단일가닥 (+)RNA 유전체는 곧 바로 세포의 리보솜과 만나 이후 복제 

과정에 필요한 바이러스 RTP를 합성하면서 본격적인 자손 유전체의 복제와 바이러스 유전자 발현을 시작한다. 입자에서 풀어 

헤친 유전체를 복사하면 반대 극성인 (-)RNA가 생산되는데 이를 주형(anti-genomic RNA template)으로 써서 (+)RNA 유전체 

및 각 유전자의 발현에 사용될 sgRNA (subgenomic mRNA)들을 전사한다 (1-3). 이렇게 생산된 sgRNA들은 유전체 RNA와 5′ 

말단 및 3′ 말단의 리더(L)서열과 UTR은 같고 길이는 차례로 줄어드는 형태로서 mRNA 둥지조(nested set)라 부른다. 이와 

같은 sgRNA들로부터 앞서 새로 복제한 (+)RNA 유전체를 감싸 입자를 구성하게 될 구조단백질들(S, E, M, N)과 여타 기능에 

필요한 비구조단백질(2a, 3a, 3b, 6, 7a, 7b, 8a, 8b, 9b)을 합성하여 감염력이 완비된 자손 바이러스 입자들을 다량 생성하는 

것이다 (1, 2). 이 과정에서 주목되는 부분은 코로나바이러스의 독특한 복제/전사 전략인데 주형이 되는 가닥을 복사해나가던 

효소-복사물 복합체가 일정 부분 복사를 진행하다가 종종 주형에서 떨어져 나가 다시금 주형에 들러붙어 복사를 계속한다는 점 

이다. 만약 효소복합체가 중간에 이탈했던 주형과 다시 결합한 주형이 서로 다른 종류의 주형일 경우에는 마치 주형가닥 2개가 

각각 잘려 새로 짝지은 것과 같은 재조합 유전체가 생성되는데 이를 ‘주형-선택(copy-choice 또는 template switching)’ 기전 

이라고 한다. 실제 현재까지 발견된 여러 코로나바이러스 종류에서는 이와 같은 재조합의 오랜 흔적이 쉽게 확인된다 (3) (Fig. 1). 

 

유전자 재조합 현상은 MHV (mouse hepatitis virus)와 TGEV (transmissible gastroenteritis virus)와 같이 동물 코로나바이러스 

에서 잘 알려져 있으며 사람의 코로나바이러스에서도 OC43, NL63, HKU1, SARS-CoV (severe acute respiratory syndrome- 

coronavirus), 그리고 MERS-CoV  (Middle East respiratory syndrome-coronavirus) 등에서 재조합 현상이 보고된 바 있다 

(1). OC43, NL63, HKU1 등은 주로 종내 (intraspecies) 재조합이 나타나고 있지만 SARS-CoV의 경우에는 알파 및 베타코로나 

바이러스 속이 모두 관여한 복합적인 재조합 흔적을 지니고 있다. 일례로 사향고양이에서 채취한 SARS-CoV CV7에서는 PEDV 

(porcine epidemic diarrhea virus), TGEV, BCV  (bovine coronavirus), 229E, MHV 및 IBV (infectious bronchitis virus) 유래 

염기서열들이 모두 발견된다 (3). 코로나바이러스의 유전자 재조합 발생 위치는 무작위하게 나타나며 숙주범위를 결정하는 S 

유전자 영역도 포함되는 것으로 나타났다. 
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SARS-CoV-2의 출현과 계통 분석 

2020년 2월 7일 국제바이러스계통분류위원회(ICTV)의 코로나바이러스 연구그룹(CSG)은 신종 코로나바이러스의 이름을 

‘SARS-CoV-2’로 제안했다 (6). 2월 12일 국제보건기구(WHO)는 그간 임시로 사용되었던 신종 폐렴 병원체인 ‘2019-nCoV’에 

의한 병명을 ‘COVID-19 (COrona VIrus Disease-19)’로 결정했음을 공표하였고 (7) 같은 날 우리나라 보건당국이 공식명칭으로 

채택한 신종 코로나바이러스 감염증의 새 이름은 코로나19이다. 병원체 미상의 폐렴 환자들은 대부분 중국 후베이성 우한시에 

위치한 화난수산물시장 방문이력이 있는 것으로 확인되었고 이 시장은 이름과 달리 수산물 뿐 아니라 다양한 가축 및 야생동물 

들도 빈번히 거래되는 장소였기에 진원지의 하나로 의심 받고 있다 (8). 

 

중국질병관리본부(CCDC) 연구진은 초기 폐렴 환자 9명에서 얻어낸 기관지 폐포 세척액과 인후부 도찰 (swab) 시료를 사람의 

기도상피세포(HAE)에 감염배양하여 바이러스를 분리하는 한편 중합효소연쇄반응법으로 시료 속의 바이러스 유전물질을 

검출하였다. HAE 세포에 배양된 바이러스와 기관지폐포 세척액 시료에서 NGS로 염기서열을 결정하고 BLAST로 분석한 결과는 

다음과 같았다: 첫째, 완전한 유전체로 읽혀진 8종의 염기서열은 서로 99.98% 이상의 상동성을 보임에 따라 이 바이러스가 

사람에게로 넘어 온 시점은 아주 최근이라는 점. 둘째, 이미 등록되어 있는 염기서열 중 코로나19와 가장 유사한 염기서열은 

박쥐에서 검출되었던 코로나바이러스로서 베타 그룹에 속해 있는 bat-SL-CoVZC45와 bat-SL-CoVZXC21 두 종이며 각각 

87.99% 및 87.23%의 상동성을 나타내면서도 바이러스 수용체의 역할을 하는 S 단백질은 다른 유전자들에 비해 매우 낮은 

상동성(약 80%)을 보였다는 점. 그리고 마지막 셋째, 그 동안 심각한 중증폐렴을 일으켰던 SARS-CoV와는 약 79%, 그리고 

MERS-CoV와는 약 50%의 상동성을 갖는다는 점 등으로 요약된다 (8) (Fig. 2). 

 

이와 같은 유전체 비교분석을 바탕으로 추론하면, SARS-CoV-2의 자연숙주는 관박쥐일 확률이 매우 높으며 이 박쥐의 몸에서 

지속감염의 형태로 존재하던 여러 종류의 변이주 중 하나가 직접 접촉을 통해 또는 매개동물을 경유하여 사람으로 넘어 왔을 

것으로 생각된다. 5400여 종으로 추산되는 포유동물 중, 종수를 기준으로 20% 이상을 차지할 것으로 보이는 박쥐(Chiroptera 

목)는 남극 대륙을 제외한 세계 전 지역에 약 4,000 개체/m
2
 의 밀도로 존재하며 한 무리가 1백만 개체에 이르기도 한다 (9, 

10). 에볼라, 니파, 사스, 메르스 등의 병원체가 기원한 것으로 조사된 박쥐의 몸에서 Adenoviridae와 Herpesviridae를 포함한 

8개 과의 ssDNA- 및 dsDNA바이러스와 Rabdoviridae, Coronaviridae, Paramyxoviridae를 포함한 14개 과의 dsRNA- 및 ssRNA 

바이러스를 비롯하여 Retroviridae 및 Hepadnaviridae 등의 레트로이드 그룹까지 검출된다는 점은 주목되어야 할 것이다 (9). 

 

2002-2003년 전 세계의 사스 대유행 이후 현재까지 Genbank에 등록한 코로나바이러스 중 앞서 언급한 두 종의 bat-SL-CoV 

들과 상대적으로 높은 상동성을 나타냈지만 S 단백질 등을 고려할 때 이들이 직접적인 조상일 가능성은 크기 않다. 같은 맥락 

에서, 베타코로나바이러스 중 동일한 SARS-like (SL) coronavirus 종에 속하고 호흡기 외에 소화기 감염이 종종 수반된다는 점 

에서 SARS-CoV와 여러 임상 특성을 공유하지만 분자계통학적 측면에서 SARS-CoV-2는 분명하게 분지되는 과정을 겪은 것으로 

보인다. 물론 염기서열 유사성이 절반 남짓한 MERS-CoV와는 꽤 오래전에 나뉘어 진화했으리라는 추정이 합리적이다 (2, 6, 8). 

SARS-CoV-2 전파의 역학적 특성과 치사율 

발생 후 불과 3개월 전후인 현 시점에서 집계된 감염확진자의 수를 보면 SARS-CoV-2의 사람 간 전파력이 사스나 메르스 

코로나바이러스에 비해 월등히 높다는 사실을 적시하고 있으며 이 바이러스의 감염재생산지수(R0)도 그간의 추정치를 훌쩍 

넘기리라는 것을 알 수 있다 (8, 11). 따라서 지금 대다수의 관심사는 자연숙주가 박쥐로 추정되는 SARS-CoV-2가 어떤 경로를 

타고 사람으로 종간 전파가 이뤄졌는지에 대한 것이다. 

 

SARS-CoV와 마찬가지로 사람의 ACE2 (angiotensin-converting enzyme 2) 단백질에 결합하는 것으로 밝혀진 SARS-CoV-2의 

S1-CTD (S1 carboxy terminal; 수용체 결합 영역)와 SARS-CoV의 같은 영역을 비교한 결과와 결합 모델이 보고되었다. 두 

영역 사이의 아미노산 서열 상동성은 76.47%에 불과하고 그중 핵심 아미노산 5개 중 단 1개만 동일하며 그로 인해 결합력을 

좌우하는 자유에너지 차가 28 kcal/mol에 달하는 데도 불구하고 오히려 SARS-CoV의 S 단백질보다 SARS-CoV-2의 S 단백질이 

10~20배의 수용체 친화력을 나타낸다는 연구보고가 뒤이어 나왔다 (4, 12). 실제 감염에서 친화력의 차이는 미정이지만 적어도 

코로나바이러스 수용체의 구조적 유연성이 한편으로 종간 장벽을 수월하게 뛰어넘는데 기여할 가능성이 적지 않음을 시사한다. 
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코로나19 발발 이전, 중국 윈난성 박쥐의 분변에서 얻어낸 베타코로나바이러스(BetaCoV/bat/Yunnan: Bat RaTG13)가 SARS- 

CoV-2의 염기서열과 매우 높은 상동성(>96.2%)을 나타냈지만 약 1100여 개의 염기가 다른 것으로 보아 SARS-CoV-2가 

박쥐에서 직접적으로 사람으로 넘어오기 보다는 사향고양이나 단봉낙타가 중간에 있었던 SARS-CoV나 MERS-CoV의 사례처럼 

다른 숙주종을 거쳤을 가능성과 박쥐와 사람의 생태 사이 간극이 그다지 가깝지 않다는 점들을 고려하여 우연한 기회에 어떤 

매개동물에 감염하고 그 동물과 사람이 접촉하면서 인간사회에 출현하는 우회적 종간 전파가 설득력을 얻고 있다 (5, 9, 13). 

SARS-CoV-2 확산 초반에 파충류임에도 불구하고 뱀이 매개동물로 잠시 회자된 것이나 특히 천산갑(GD Pangolin-CoV)이 후보 

중 하나로 설득력을 얻게 된 것도 같은 맥락이지만 사향고양이 이전에 수많은 포유동물 종이 후보 매개동물로 부침했었다는 

점에서 어느 하나로 확정하기는 아직 이르다. 

 

이 모든 과학적 분석자료와 추론을 배경으로 우리에게 가장 뚜렷한 실체는 지금 이 순간에도 우한과 후베이성을 중심으로 코로나 

19는 아직 채 숨죽이지 않았다는 사실과 중국에 인접한 몇몇 국가들에서는 오히려 1차 방역망을 넘어선 지역사회 전파가 뚜렷 

하다는 점이다. 사실 바이러스의 전파력은 앞서 소개한 수용체 간 상호작용 이외에도 감염자의 임상적 잠복기나 증상의 경미함 

등 여러 요인이 관여한다. 일반적으로 바이러스의 치명적 정도 혹은 병독성은 전파력에 반비례하는 경향이 크다. 어떤 바이러스 

감염자의 임상적 잠복기가 짧고 증상이 격렬하며 치사율이 높으면 비감염자와 접촉 가능 기간이 짧아져 그만큼 전파 확률도 

낮아진다 (14). 에볼라바이러스에 의한 감염증이 이의 대표적 사례인 반면 에이즈의 병원체인 HIV는 최소 수년에 이르는 매우 

긴 잠복기가 이런 경향의 변수로 작용한다 (1). 지금까지 밝혀진 코로나19의 임상적 잠복기는 평균 4~5일이며 최대 14일 

정도의 통계치를 보이고 있으나 최근 14일을 넘어서는 사례도 낮은 빈도로 보고되고 있다. 게다가 감염자가 발현하는 증상은 

발열과 기침을 동반한 인후통, 폐렴에 의한 호흡곤란 등의 의료적 처치가 필요한 사례가 많지만 일반 감기나 가벼운 독감 정도의 

증상, 경우에 따라서는 무증상에 그치는 사례도 적지 않아 서로 인지하지 못한 상태에서 바이러스 전파가 이뤄지는 확률이 높아 

지역사회 전파 가능성은 더 크다 (3, 11, 15). 

 

SARS-CoV-2 감염에 의한 사망 사례가 주로 우한과 후베이 성에 집중되어 있고 전 세계적으로 진행 중인 시기에 합리적인 

치명률을 상정하기는 어려우나 전반적으로는 3.4% 내외로 추정하고 있다. 2002~2003년 사이 약 9개월 간 전 세계 29개국에서 

8,000여 명의 감염환자 중 774명이 사망했던 사스 유행병은 9.5% 이상, 2012년 중동에서 발원하여 25개국에서 36% 정도의 

치사율을 보였던 것에 비하면 상대적으로 낮게 느껴질 수 있으나 R0가 높아 감염자 수치가 크다면 3~4% 남짓의 사망률도 매우 

큰 희생을 초래한다(16). 한편 이와 같은 치명률은 단지 원인 바이러스의 본질적 병독성에만 의존하는 수치가 아니라는 점을 

주목할 필요가 있다. 코로나19의 진원지인 우한과 후베이성 지역 이외의 중국 본토는 상대적으로 치명률이 낮고 상대적으로 

확진자 수가 적은 인접국 및 여타 국가에서는 사망자가 없거나 있더라도 소수에 불과하다. 의료기술과 수준이 상대적으로 평준 

화되어 있는 국제화 시대에는 신종 병원체에 대한 특별한 치료제나 백신이 없을 경우 해당 국가나 지역의 의료인프라를 활용하는 

대증 치료가 주요 처치 방안이기 때문에 환자수 대비 의료시설 및 의료인력, 그리고 지원물자의 원활한 공급여부가 핵심적인 

변수로 작용할 것이다. 지난 2015년 우리나라에서 186명의 감염자가 발생했던 메르스는 중동지역과 달리 20% 이내의 치사 

율에 그쳤으며 2020년 2월말 현재로 우리나라에서는 3천명에 육박하는 SARS-CoV-2 감염확진자 대비 0.9% 정도의 치사율을 

보이고 있어 전반적인 의료수준과 인프라의 영향력이 크다는 것을 드러낸다 (17). 

 

감염 의사환자 또는 확진환자의 증상 발현 여부, 동선과 접촉 범위 등에 따라 역학적 판단을 바탕으로 펼쳐지는 격리나 시설 

폐쇄 등 보건당국의 방역망은 전염병 통제의 성패를 가르는 1차적 보루이다. 이 체계가 원활하게 작동하고 각 사안 및 단계에 

따른 매뉴얼과 의료적 개입, 그리고 자원이 효과적으로 수행되고 또 지원된다면 감염자의 수가 많고 적음은 부차적 사안이 

된다. 그러나 감염자가 소수일 지라도 그 감염이 누구를 통해 어떤 정황에서 이뤄졌는지를 명확히 파악할 수 없다면 1차적 

방역망을 넘어선 지역사회 전파로 전환되며 당국의 대응체제에는 전략적 전환이 요구된다. 최근 들어 이웃 일본과 이탈리아, 

이란 등의 국가에서 전파경로가 불분명한 감염확진 환자들이 빈번히 나타나고 있음은 지역사회 전파의 뚜렷한 조짐이며 최근 

통계로 우리나라의 확진자 중 50% 내외는 지역사회 전파에 의한 것으로 나타났다. 최근 국내 방역조치의 단계가 ‘경계’에서 

‘심각’으로 바뀌면서 감염자 동선 추적과 격리를 중심으로 한 기존의 대응 방법에서 감염자를 신속하게 발굴하고 신속한 의료 

개입으로 중증으로의 이환빈도를 줄이는 전략을 추진하고 있다. 
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CONCLUSION 

우한시를 중심으로 한 중국에서 하루 수천 명의 코로나19 환자와 수백 명씩의 사망자가 보고될 즈음 한 학술지에서는 SARS- 

CoV-2의 감염재생산지수, 무증상 전파 여부와 파급력, 병독성, 계통발생적 기원, 유전자 정보 특성, 그리고 항바이러스제 개발 

가능성 등을 바이러스 연구자들과 의료진이 풀어야 할 당면한 숙제로 제안했다 (11). 이들 중 적어도 서너 항목은 바이러스 

연구자들에 직접적으로 해당할 것으로 보인다. 2002년 사스와 2007년 및 2014년 에볼라 출혈열 유행 이후 많은 연구자들이 

박쥐에 지속감염 형태로 존재하는 다양한 동물바이러스를 검출했고 박쥐는 이 바이러스들의 종내 또는 종간 재조합의 터로 

기여하게 되기에 신종바이러스의 끊임없는 출현이 예고되었으나 코로나19에 대한 지금 국제사회의 반응은 전혀 예상치 못했음과 

다르지 않은 것이 현실이다. 국내에도 30여 종에 이르는 관박쥐가 자생하고 있으며 이들에서도 코로나바이러스를 포함한 여러 

종의 바이러스 유전물질이 검출될 것은 자명하지만 환경생태와 동물 및 사람의 감염성 질병을 연결하여 관리하고 연구하는 개념 

(One Health)은 극소수 연구자들에 한정되어 있는 것으로 보인다. 21세기에 들면서 기후변화는 예상 단계를 넘어 현실이 되었고 

이는 식물의 생태변화로 출발해 동물의 생태변화를 강제하고 동물의 행동 변화는 뜻밖의 감염병 아웃브레이크를 유발한다 (18). 

바이러스 연구자들에게 병원체 중심으로 연구하고 대응했던 지난 100여 년의 표준 전략은 더 이상 모범답안으로 채택되지 못할 

공산이 크다. 한편, 원근의 미래 예측에 기반을 두고 국내 연구지원 정책이 표방하는 ‘선택과 집중’은 예기치 못한 유행병 사태에 

부응하기 매우 어려울 수밖에 없다. 특히 지구상 모든 세포성 생명체를 합친 것보다 많은 유전적 다양성을 기록하는 바이러스 

연구는 넓은 저변연구의 필수성이 정책적으로 ‘선택’되어야 할 것이다. 비상사태에서의 저력은 평소의 저변에서 도출된다. 

 

아직도 중국 본토에서는 하루 수 십 명을 넘나드는 사망자가 이어지고 감염확진자 수가 많은 국가들에서도 수백명 이상의 사망 

소식이 집계되는지라 코로나19가 한창 진행 중인 사회나 아직 파고를 기대하고 있는 사회 모두에서 시민들의 체감공포는 매우 

크다. 진원지에서 시작된 파동의 골은 이웃나라에 마루로 연이어 전달될 수 있기에 이 신종 유행병의 끝이 어디일지는 누구도 낙관 

하기 어렵다. WHO는 이미 국제적 공중보건비상사태(PHEIC)의 최고단계 경보를 발령 중이며 2009년 신종플루에 이어 10여 년 

만의 대유행을 공표하였다. 국내의 지역사회 전파 상황은 우리에게 새로운 도전과제를 부여하고 있으며 어쩌면 코로나19의 

완전한 소멸 대신에 계절성 폐렴으로 우리 곁에 남아 다음 세대들까지도 지속적인 감염 공포에서 벗어나지 못할 수 있다. 인간의 

두려움은 맞닥뜨린 위험을 최소화하는데 필요한 마땅한 심리적 방어기제이다. 그럼에도 당면한 위해의 실제는 다양한 요인으로 

인해 쉽게 증폭되어 실체적 위해보다 훨씬 높은 체감 위해도를 낳는다는 점에서 당국과 시민 상호 간의 투명하고 진솔한 소통과 

협력은 첫째로 주목되어야 할 요인일 것이다. 우리나라와 여러 선진국들은 전문성이 구비된 보건당국과 의료인프라가 잘 갖춰져 

있고 바이러스 등 병원체 관련 과학자들도 다수 포진하고 있다. 이런 사회에서 신종 전염병에 대처하는 데에는 과도하게 막연한 

두려움에 휩쓸리지 않되 절대 긴장을 놓지 않는 이성적 심리와 전문가의 의견과 가이드를 적극 따라주는 일반 대중의 협조가 

가장 중요한 기반이며 지역사회 전파 상황에서는 이런 점들이 특히 절대적이다. 
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