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In this study, we selected only serologically identified 15 Leptosira interrogans isolates in the past and analyzed and 
identified them by using molecular method. The partial 16S rDNA and LipL32 genes were amplified from the bacteria 
by polymerase chain reaction (PCR) and sequenced. Sizes of the PCR products were 529 bp and 819 bp respectively 
and analysis of the nucleotide sequence of 16S rDNA and LipL32 genes showed that 14 out the 15 Leptospira showed 
99.4~100% and 99.2~99.9% similarity respectively to those of L. interrogans lai and one isolate named HS-7 showed 
100% and 100% similarity to L. interrogans canicola. The phylogenetic tree based on the 16S rDNA and LipL32 genes 
obtained the study revealed that 14 of the Leptospira composed a cluster distinct to that of L. interrogans lai and HS-7 
composed to L. interrogans canicola. 
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INTRODUCTION 

 

렙토스피라증(Leptospirosis)은 전세계적으로 발생하는 

인수공통질환으로 렙토스피라(genus Leptospira)에 속하는 

병원성 균에 의해 일어난다 (1). 1989년 이전, 렙토스피

라는 혈청학적 분류에 따라 모든 병원성균을 포함하는 

Leptospira interrogans sensu lato와 비병원성균을 포함하

는 L. biflexa sensu lato 두 그룹으로 나뉘었다 (2). L. 

interrogans는 혈청학적인 방법으로 23 혈청군(serogroup)

과 223여 개의 혈청형(serovar)으로 구분되고, 유전학적 

분류방법에 따라서는 13종의 병원성 균과 6종의 비병원

성 균을 포함하여 최소 약 19종으로 나눠진다고 보고되

었다 (2~5). 1984년에 국내에서도 렙토스피라증이 발생

되고 있음이 증명되었고, L. interrogans Icterohemorrhagiae 

혈청군(serogroup)에 속하는 균이 원인균으로 분리동정 

되었다 (6). 국내에서 분리되는 렙토스피라 균주는 주로 

Icterohemorrhagiae 혈청군에 속하는 lai 혈청형이고, 새

로운 hongchon과 yeonchon 혈청형이 결정된 바 있으며, 

Canicola 혈청군에 속하는 canicola 혈청형도 환자로부터 

분리되었다 (3, 7). 렙토스피라균을 동정하는 방법은 응집

(agglutination)에 의한 혈청학적 분류방법이 기본적인 방

법이다. 혈청학적인 동정방법으로는 전통적인 방법인 교

차응집소 흡수시험법(cross-absorption agglutination test)

과 비교적 빠른 동정방법인 현미경응집검사(microscopic 

agglutination test)가 있다 (7). 혈청군은 현미경응집검사로 
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결정할 수 있고, 혈청형은 교차응집소 흡수시험법에 의해 

결정된다 (8). 그러나 이들 방법은 수적인 제약과 시간이 

많이 걸리는 단점이 있다. 이 후 단세포군항체를 이용한 

혈청학적인 동정방법이 시도되었고 (9), 최근 분리 균

주의 동정방법의 대안으로 DNA를 기초로 한 분자생물

학적 분류기법이 개발되어 왔다. 분자생물학적 분류방법

에는 DNA-DNA hybridization을 비롯하여 pulsed field gel 

electrophoresis (PFGE), restriction fragment length poly- 

morphism (RFLP), rrs sequencing, 그리고 특정 유전자에 

대한 sequencing 등의 다양한 기법들이 있고, 이들 DNA

를 바탕으로 하는 렙토스피라의 재분류는 분류학적으로 

비교적 정확하여 분류에 강한 기반을 제공한다 (6, 10~ 

13). Polymerase chain reaction (PCR)은 임상증세를 보인 환

자의 검체로부터 렙토스피라를 빠르고 민감하게 검출하

는 데 유용한 분자생물학적인 방법 중 하나이다 (14). 또

한 이를 통해 렙토스피라의 병원성과 비병원성을 구분할 

수 있다 (15). PCR을 이용한 렙토스피라 검출 및 종 동정

에 사용하는 유전자들은 일반적으로 렙토스피라 뿐만 아

니라 리케차를 포함하여 여러 세균의 동정에 사용되는 

16S rDNA 유전자와 병원성 렙토스피라의 면역반응에서 

주요한 항원으로 알려진 OmpL1, LipL32, LipL36, LipL41 

그리고 LipL48 등의 외막단백(outer membrane protein) 유

전자가 있다 (11, 15~18). 균주의 동정을 정확하게 하는 

것은 렙토스피라증의 역학조사와 병인연구에 중요할 뿐

만 아니라 진단법 및 백신개발을 위한 기초자료를 제공

할 수 있으므로 질병예방에 큰 도움이 된다. 국내 분리 

균주들은 앞서 기술한 바와 같이 주로 혈청학적인 방법

으로 분류가 되었으며, 일부 DNA 분석을 통한 분류가 

시도된 바 있다 (7). 따라서 본 연구에서는 기존의 방법

으로 분류되었던 국내 분리 균주들의 특성 분석에 보다 

많은 정보를 추가하기 위하여 16S rDNA와 LipL32 유전

자 일부분의 염기서열 분석을 실시하고자 하였다. 

 

MATERIALS AND METHODS 

사용 균주 

본 실험에서 사용한 균주는 Table 1과 같다. 렙토스피

라 균주 중 일부는 서울대학교 의과대학 미생물학교실과 

한림대학교 의과대학 미생물학교실에서 분양받았으며, 일

부는 건국대학교에서 환자 및 야생 설치류에서 분리한 

균주를 사용하였다. 이 중 1984년부터 1990년 사이에 국

내에서 발생한 환자 및 포획 야생쥐로부터 분리한 균

주 중 동정이 어려웠던 7주의 렙토스피라 균주가 포함되

었다. 

렙토스피라 분리균의 배양 

렙토스피라균의 배양에는 Ellinghausen-McCullough-

Johnson-Harris (EMJH) 배지를 사용하였다. 일반적인 배

양은 액체 EMJH 배지로 32℃에서 7~10일 간격으로 배

양하고, 균주를 보관하기 위해서는 반고체 EMJH 배지

(0.2% agar 포함)에 배양하였다. 

렙토스피라균주 DNA 추출 및 증폭 

렙토스피라로부터 핵산을 추출하기 위하여 QIAamp 

DNA mini kits (QIAamp DNA mini kit; Qiagen Valencia, CA, 

USA)를 사용하였으며, 제조사에 방법에 따라 핵산을 추

출하였다. 추출한 렙토스피라 핵산으로부터 특정 유전자

를 증폭하기 위해 16S rDNA와 LipL32 유전자를 타겟으

로 하는 프라이머를 이용하여 PCR을 실시하였다 (Table 

2) (12, 19~21). PCR 반응 혼합물은 Template DNA 2 μl에 

Table 1. Local Leptospira strains isolated in Korea for molecular 
typing using nucleotide sequences of 16S rDNA and LipL32 
genes 

Strain Source Area of 
isolation Year 

WH-20 Human Wonju 1984

18R Wild rodent Hongchon 1985

30R Wild rodent Hongchon 1985

HS-7 Human Kongju 1985

HM3 Human Yeonchun 1985

AP33 Rat Yeoju 1987

CH88-12 Human Choonsung 1988

CH88-19 Human Whachun 1988

KH-1 Human Choongju 1989

KH-2 Human Choongju 1989

HK-12 Human Kosung 1990

A-15 Apodemus agrarius Choongju 1993

A-19 Apodemus agrarius Choongju 1993

M06 Apodemus agrarius Choongju 2001

M07 Apodemus agrarius Choongju 2001
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2.5 mM dNTP 4 μl (Bioline, UK), 10 x PCR buffer 5 μl 

(Bioline, UK)와 0.25 U Taq polymerase (Bioline, UK)를 넣고 

각각 20 pmol/μl 프라이머 1 μl씩을 넣은 후, 멸균증류수

를 넣어 총 50 μl로 최종부피를 맞췄다. PCR은 GeneAmp 

PCR system 9600 (Perkin Elmer Applied Biosystems, Foster 

City, Calif, USA)로 실행하였으며, PCR 조건에서 16S 

rDNA는 94℃에서 5분간 변성시킨 후 94℃에서 30초간 

denaturation, 55℃에서 30초간 annealing, 72℃에서 1분 

30초간 extension순으로 35회 증폭시켰으며, 최후 반응 

72℃에서 3분간 반응시켜 PCR 산물의 연장을 유도하였

Table 3. The similarity between partial 16S rDNA sequences of various reference Leptospira strains and isolates 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19

1 *** 100 100 100 100 100 99.7 97.8 97.8 99.7 98.5 97.2 97.8 97.8 99.4 99.7 99.7 100 99.7

2  *** 100 100 100 100 99.7 97.8 97.8 99.7 98.5 97.2 97.8 97.8 99.4 99.7 99.7 100 99.7

3   *** 100 100 100 99.7 97.8 97.8 99.7 98.5 97.2 97.8 97.8 99.4 99.7 99.7 100 99.7

4    *** 100 100 99.7 97.8 97.8 99.7 98.5 97.2 97.8 97.8 99.4 99.7 99.7 100 99.7

5     *** 100 99.7 97.8 97.8 99.7 98.5 97.2 97.8 97.8 99.4 99.7 99.7 100 99.7

6      *** 99.7 97.8 97.8 99.7 98.5 97.2 97.8 97.8 99.4 99.7 99.7 100 99.7

7       *** 97.5 97.5 99.4 98.1 96.9 97.5 97.5 99.1 99.4 99.4 99.7 100

8        *** 96.9 98.1 97.5 97.2 98.8 99.1 97.2 97.5 97.5 97.8 97.5

9         *** 98.1 98.8 96.9 96.9 97.5 97.2 97.5 97.5 97.8 97.5

10          *** 98.8 97.5 98.1 98.1 99.1 99.4 99.4 99.7 99.4

11           *** 97.8 97.5 98.1 97.8 98.1 98.1 98.5 98.1

12            *** 96.6 97.5 96.6 96.9 96.9 97.2 96.9

13             *** 99.1 97.2 97.5 97.5 97.8 97.5

14              *** 97.2 97.5 97.5 97.8 97.5

15               *** 99.1 99.1 99.4 99.1

16                *** 99.4 99.7 99.4

17                 *** 99.7 99.4

18                  *** 99.7

19                   ***

1, partial 16S rDNA of L. interrogans Lai 56601 (NR074481); 2, L. interrogans Coppenhageni (JQ988857); 3, L. interrogans Autumnalis
Akiyami A (FJ154557); 4, L. Interrogans Icterohaemorrhagiae RGA (FJ154549); 5, L. interrogans Kremastos (FJ154564); 6, L. interrogans
Medanesis (DQ991471); 7, L. interrogans Canicola DB34 (JQ988855); 8, L. alexanderi Manhao (AY631880); 9, L. meyeri (LM16sRDNX);
10, L. kirschneri Grippotyphosa (JQ988856); 11, L. noguchii Panama CZ214K (AY631886); 12, L. santarosai Georgia LT117 (AY996805);
13, L. weilii Celledoni (AY631877); 14, L. borgpetersenii Hardjobovis (AM050569); 15, 30R; 16, AP33; 17, A-15; 18, M06; 19, HS-7.

Table 2. Nucleotide sequences of primers and conditions for PCR used in this study 

Target genes Primer Nucleotide sequence (5' → 3') Products size (bp) 

27Fa AGAGTTTGATCMTGGCTCAG 
16S rDNA 

518Ra,b GTATTACCGCGGCTGCTGG 
529 

LipL32Fa ATGAAAAAACTTTCGATTTTG 
lipL32 

LipL32Ra,b TTACTTAGTCGCGTCAGAAGC 
819 

a Primers used for amplification and sequencing, b reverse primers 
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고, lipL32는 94℃에서 5분간 변성시킨 후 94℃에서 30초

간 denaturation, 48℃에서 30초간 annealing, 72℃에서 1분

간 extension 순으로 35회 증폭시켰으며, 최후 반응 72℃

에서 3분간 반응시켜 PCR 산물의 연장을 유도하였다. 각 

반응마다 음성 대조군으로 template DNA 대신 증류수를 

사용하였으며 교차오염을 예방하기 위하여 aerosol resistant 

tip을 사용하였다. 증폭산물은 Accuprep PCR purification 

kit (Bioneer, Daejeon, Korea)를 이용하여 정제 한 후 염기

서열을 분석하였다. 

렙토스피라 유전자 염기서열의 결정과 분석 

염기서열 분석은 (주) 제노텍(Daejeon, Korea)에 의뢰하

여 진행하였다. 16S rDNA 유전자 염기서열 분석을 위해 

27F와 518R 프라이머를 사용하였고, LipL32 유전자 염기

서열 분석을 위해서 LipL32F와 LipL32R 프라이머를 사

용하였다. 얻어진 염기서열은 MegAlign software package 

(DNASTAR, Lasergene 7.1, WI, USA)의 Clustal W를 이용

하여 GenBank database에서 얻은 참조 균주의 염기서열

과 비교 분석하였고, phylogenetic tree를 제작하였다. Tree

의 안정성을 조사하기 위해 bootstrap analysis (1,000회)를 

수행하였다. 유사성에 대한 백분율은 MegAlign software

를 이용하여 결정하였다. 

염기서열의 accession number 

염기서열을 비교를 위해 사용된 염기서열들은 Gen- 

Bank database (National Center for Biotechnology Information, 

NCBI)에서 얻었으며 참조로 사용한 렙토스피라 16S 

rDNA와 LipL 32 유전자 염기서열의 accession number는 

Fig. 1, 2와 Table 3, 4에 표시하였다. 

 

RESULTS 

 

렙토스피라의 16S rDNA와 LipL32 유전자를 타겟으로 

하는 프라이머를 이용하여 PCR을 수행한 결과, 15개 모

Table 4. The similarity between partial lipL32 sequences of various reference Leptospira strains and isolates 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 

1 *** 100 99.9 99.9 100 100 99.7 99.7 99.4 98.3 95.2 96.1 95.9 99.9 99.2 99.7

2  *** 99.9 99.9 100 100 99.7 99.7 99.4 98.3 95.2 96.1 95.9 99.9 99.2 99.7

3   *** 100 99.9 99.9 99.6 99.6 99.3 98.5 95 96 95.7 100 99.3 99.6

4    *** 99.9 99.9 99.6 99.6 99.3 98.5 95 96 95.7 100 99.3 99.6

5     *** 100 99.7 99.7 99.4 98.3 95.2 96.1 95.9 99.9 99.2 99.7

6      *** 99.7 99.7 99.4 98.3 95.2 96.1 95.9 99.9 99.2 99.7

7       *** 99.7 99.4 98.3 95.2 96.1 95.9 99.6 98.9 99.7

8        *** 99.4 98.3 95.2 96.4 96.1 99.6 98.9 100

9         *** 98.6 95.2 96.4 96.1 99.3 98.6 99.4

10          *** 94.5 95.6 95.5 98.5 97.8 98.3

11           *** 96.3 96 95 94.4 95.2

12            *** 99.7 96 95.3 96.4

13             *** 95.7 95 96.1

14              *** 99.3 99.6

15               *** 98.9

16                ***

1, partial lipL32 of L. interrogans Lai (AY568679); 2, L. interrogans Autumnalis (JN210551); 3, L. interrogans 56601 (AY461908); 4, 
L. interrogans Hardjoprajitno (AY461905); 5, L. interrogans Akiyami (AY461902); 6, L. interrogans RGA (AY461909); 7, L. interrogans 
Pomona RZ11 (AY461910); 8, L. interrogans Canicola RTCC 2824 (KC800990); 9, L. kirschneri 5621 (AY461917); 10, L. noguchii 
1011 (AY461918); 11, L. santarosai HS-616 (AY461926); 12, L. weilii LT89-68 (AY461930); 13, L. borgpetersenii 1409 (AY461893); 14,
30R; 15, KH-1; 16, HS-7. 
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든 시료에서 각각 해당 유전자의 증폭을 확인하였다. 16S 

rDNA 유전자를 타겟으로 PCR을 수행한 시료에서 529 bp 

크기의 증폭산물을 확인하였고, LipL32 유전자를 타겟으

로 한 시료에서는 819 bp 크기의 증폭산물을 확인하였다. 

각 증폭산물을 정제하여 염기서열을 결정하였으며, 프라

이머를 포함한 양쪽 말단의 염기서열을 제거한 후 분석

하였다. 최종적으로 결정된 염기서열의 크기는 16S rDNA 

유전자는 323 bp, LipL32 유전자는 727 bp였다. 이들 염

기서열과 GenBank database에서 얻은 다양한 렙토스피라 

염기서열과 비교하였다. 16S rDNA 유전자 염기서열을 분

석한 결과, 국내 분리 균주 15개 중 11개 즉, WH-20, 18R, 

HM3, CH88-12, CH88-19, KH-1, KH-2, HK-12, A-19, M06, 

M07은 L. interrogans lai에 100%의 유사도를 나타내었

으며, 30R, A-15, AP33은 L. interrogans lai에 99.4~99.7%

의 유사도를 나타내었다. 그리고 HS-7은 L. interrogans 

canicola에 100%의 유사도를 나타내었다. Table 3에는 15

개 균주 중 대표적인 5개 균주를 선별하여 참조 균주의 

16S rDNA 유전자 염기서열과의 유사도를 나타내었다. 

Genotype의 위치를 확인하기 위하여 균주들의 16S rDNA 

계통발생학적인 분석을 수행한 결과, HS-7는 L. interrogans 

canicola와 클러스터(Group 1)를 형성하였고, 나머지 균주

들은 L. interrogans lai와 클러스터(Group 2)를 형성하였다

(Fig. 1). LipL32 유전자 염기서열을 분석한 결과, 15개 균

주 중 14개, 즉 WH-20, 18R, 30R, HM3, AP33, CH88-12, 

CH88-19, KH-1, KH-2, HK-12, A-15, A-19, M06, M07은 L. 

interrogans lai에 99.2~99.9%의 유사도를 나타내었으며, 

나머지 한 개는 L. interrogans canicola에 100%의 유사도

를 나타내었다. Table 4에는 15개 균주 중 대표적인 3개 

균주를 선별하여 참조 균주의 LipL32 유전자 염기서열

과의 유사도를 나타내었다. Genotype의 위치를 확인하기 

위하여 균주들의 LipL32 유전자의 계통발생학적인 분석

을 수행한 결과, 14개 균주가 L. interrogans lai와 클러스

터(Group 1)를 형성하였고, HS-7은 L. interrogans canicola

와 클러스터(Group 2)를 형성하였다(Fig. 2). 

Figure 1. Dendrogram representing phylogenetic relationships between partial 16S rDNA sequences (the size of about 323 bp) of
reference Leptospira strains and 16S rDNA PCR products of isolates. The phylogram was generated by neighbor-joining analysis with 
1,000 bootstrapped replicates. 
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DISCUSSION 

 

렙토스피라증은 L. interrogans sensu lato의 감염에 의해 

발생되는 인수공통 감염병으로 발열, 두통, 근육통 등의 

일반적인 증상을 보이고 심한 경우 내부장기출혈, 황달, 

심부전 등의 증상을 나타낸다 (17). 우리나라에서 렙토

스피라증은 가을철 추수기에 농촌에서 많이 발생되어 

1987년 제2종법종전염병으로 지정되었으며, 렙토스피라

의 주된 매개체는 Apodemus agrarius 등의 야생 설치류로 

알려져 있다 (19). 렙토스피라를 감지하고 동정하기 위한 

다양한 분자적인 방법이 개발되어 왔으며, PCR을 기반으

로 한 전략은 여러 병원성 균의 진단에 유용하게 이용될 

뿐만 아니라 새로운 종의 렙토스피라를 분류하기 위해서

도 사용되고 있다 (22). PCR을 이용한 렙토스피라 동정은 

arbitrarily primed PCR (AP-PCR), low-stringency single specific 

primer PCR (LSSP-PCR), PCR restriction endonuclease analysis 

(PCR-REA), specific probes 그리고 real-time quantitative PCR 

방법 등으로 수행되었다 (19, 23). PCR 기법을 이용해서 

렙토스피라증의 조기진단이 가능하고, 렙토스피라의 혈청

형이나 종의 분류도 가능하다는 것이 알려졌다 (24). 다

양한 임상시료로부터 렙토스피라의 종을 감지하기 위해

서 이 기법이 사용되고 있고, 또한 렙토스피라의 종 분류

는 이런 유전적인 방법을 통해 보다 확실해지고 있다 

(10, 20, 25, 26). 본 연구에서 렙토스피라 동정을 위해 

16S rDNA와 lipL32 유전자를 선택하였다. 16S rDNA 유

전자의 염기서열 분석은 미지의 세균 확인 및 동정에 포

괄적으로 이용되고, 세균의 분류목적으로 흔하게 이용된

다 (12, 15). 또한 렙토스피라의 16S rDNA 부분 염기서열

은 많이 알려져 있어 종의 동정에 유용한 유전자로 사용

할 수 있다 (12). LipL32 단백은 바깥 쪽 막 표면에 노출

된 단백으로서 세포에서 가장 풍부한 단백질이며 배양 

중이나 감염 중 생체 내에서 발현되고, 많은 렙토스피라 

균주들의 LipL32 유전자서열이 결정되어 있어 이 유전자

를 이용한 렙토스피라의 분류 및 동정이 많이 시도되고 

있다 (14, 16, 22). 

Figure 2. Dendrogram representing phylogenetic relationships between partial LipL 32 sequences (the size of about 727 bp) of 
reference Leptospira strains and LipL 32 PCR products of isolates. The phylogram was generated by neighbor-joining analysis with 1,000 
bootstrapped replicates. 
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본 연구에서는 PCR 기법과 염기서열 분석을 이용하여 

15개의 국내 분리주를 동정하고자 하였다. 이 균주들은 

과거 혈청학적인 방법으로 분류된 균주들로서 WH-20, 

KH-1, KH-2, A-15, A-19, M06, M07은 L. interrogans 혈청

형 lai로 동정되었고, HS-7 균주는 L. interrogans 혈청형 

canicola로 동정되었었다. 다른 7개 균주, 즉 18R과 30R, 

AP33, HM3, CH88-12, CH88-19, HK12 렙토스피라 분리주

들은 혈청학적으로 분류가 어려워서 연구자들간의 많은 

논란이 있었는데, 이 중 18R과 HM3는 기존의 혈청형과 

구별되어 혈청형 hongchon과 yeonchon으로 명명된 바 있

다. 또한, AP-33은 국내 분리주 WH-20와 같은 혈청형 lai

로 동정되었고, 이외의 균주들은 새로운 혈청형임을 시

사하는 보고가 있었다 (8, 10, 18, 27). 

본 연구를 통해 국내 분리주 15개를 분자생물학적으로 

재분류하였으며, 이 중 HS-7은 분자생물학적 L. interrogans 

canicola로 분류되었고, 다른 14개 균주들은 모두 L. 

interrogans lai로 분류되었다. Genospecies L. interrogans에

는 다양한 혈청형, 즉 icterohaemorrhagiae, lai, copenhageni, 

canicola, pomona, saxkoebing, wolffi, pyrogenes, autumnalis, 

bataviae 등의 혈청형이 포함된다 (10). 따라서 국내에

서 분리된 균주들은 과거 혈청학적으로 lai, hongchon, 

yeonchon, canicola 등으로 분류되었었지만, 분자생물학적

으로는 모두 L. interrogans에 속하는 것으로 나타났다. 

다른 genospecies인 L. kirschneri에도 다양한 혈청형

(bogvere, bulgarica, butembo, cynopteri, dakota, dania, 

grippotyphosa, kabura, kambale, mwogolo, ndambari, 

ndahambukuje, ramisi, sokoine 그리고 tsaratsovo)이 포함

된다 (10, 25). 위의 15개 균주 외에 렙토스피라 분리균 

AP31의 유전자를 추가로 분석하였다. AP31 균주는 서로 

다른 실험실에서 각각 유지 보관되었던 같은 이름의 두 

균주를 사용하였다. 한 균주의 16S rDNA와 LipL32 유전

자는 L. kirschneri와 100% 유사도를 나타낸 반면, 다른 한 

균주의 16s rDNA와 LipL32 유전자는 L. interrogans lai와 

99.9% 유사도를 나타낸 것을 확인하였다 (data not shown). 

렙토스피라는 균주의 특성상 냉동 혹은 동결보존이 어렵

고 지속적으로 계대배양을 해야 하기 때문에 계속 계대

배양되고 있는 2개 이상의 균종의 우연한 혼합배양의 결

과 또는 labeling 잘 못 등의 결과로 균종이 바뀔 가능성

이 있다 (28). 이와 같은 원인으로 인해 서로 다른 실험실

에서 오랜 기간 유지되어 온 동일한 분리 균주가 각각 

다른 특성을 나타낼 수 있을 것으로 사료된다. 따라서 우

리나라에 genospecies L. interrogans 외에도 L. kirschneri에 

속한 균주가 존재함을 배제할 수 없다. 

본 연구에서는 최초로 국내 렙토스피라 분리 균주 중 

일부를 분자생물학적으로 분류해 보았다. 렙토스피라는 

진단 및 백신제조 등을 위해서 균의 동정이 필수적이라 

할 수 있다. 과거에는 혈청학적인 진단법과 동정법이 주

로 사용되었지만, 분자생물학적인 진단법의 적용 및 관련 

역학조사를 위해서 국내에서 분리된 다양한 균주들을 대

상으로 한 분자생물학적 접근의 후속연구가 필요할 것으

로 사료된다. 
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