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2019년 12월 코로나바이러스감염증-19 (COVID-19)의 원인 바이러스인 severe acute respiratory 

syndrome coronavirus 2 (SARS-CoV-2)가 검출된 이후 다양한 유전적 변이가 보고되었다[1]. SARS-

CoV-2 변이의 수가 증가함에 따라, 백신 접종 시 면역력 저하와 함께 감염성 증가 및 임상적 중증
도 측면에서 위협이 되고 있다[2-4]. 세계보건기구에서 세계 보건에 상당한 위험을 초래하는 변이 

바이러스를 우려 변종(variant of concern)으로 지정하였다[5]. 따라서 SARS-CoV-2를 신속하게 검출
하는 것뿐만 아니라 변이형을 확인하는 것이 감염관리 및 대책수립에 중요하다. 그러나 염기서열
분석을 통한 변이의 검출은 특정 장비 및 숙련된 기술이 필요하고 시간이 많이 드는 단점이 있다. 

간편한 방법으로 중합효소연쇄반응을 이용한 방법들이 개발되었는데, 대부분의 검사실에 구비
되어 있는 실시간 역전사 중합효소연쇄반응(real-time reverse transcription polymerase chain reaction, 

rRT-PCR) 장비를 사용한다. E, N, ORF-1 및 S 유전자 표적을 선택적으로 조합하여 단일 실험으
로 변이형을 확인할 수 있어 선별 시험으로 유용할 것으로 판단된다. 본 연구에서는 PowerChekTM 

SARS-CoV-2 S-gene Mutation Detection Kit (ver.3.0, Kogene Biotech, Seoul, Korea)를 이용하여 변이 

바이러스를 검출하였다. 이 검사 시약은 7개의 변이 위치(N501Y, K417N, E484K, P681R, E484A, 

L452R, T547K)를 검사하여 알파변이, 베타변이, 감마변이, 델타변이, 오미크론변이를 검출할 수 

있다. 검사결과는 N501Y만 검출되면 알파변이, N501Y, K417N, E484K 모두 검출되면 베타변이, 

N501Y, E484K가 검출되면 감마변이, P681R과 L452R이 검출되면 델타변이, E484A와 T547K가 검
출되면 오미크론변이, BA. 1, E484A만 검출되면 오미크론변이, BA. 2로 추정한다. 다른 연구자의 

해당 키트를 사용한 연구결과에서 염기서열분석 결과와의 일치율이 100%이었고[6], 본원 검사실
에서 정확도 확인을 위해 30검체를 임의로 선정하여 비교한 next generation sequencing (NGS) 결과
와의 일치율은 96.7%로 한 개의 검체에서 불일치를 보였다. 검체의 부족으로 재검을 통한 확인을 

할 수 없었으나, 선별목적으로 사용하기에는 문제가 없다고 판단하였다. SARS-CoV-2의 검출은 
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PowerChekTM SARS-CoV-2 real-time PCR Kit (Kogene Biotech)를 사용하여 검사하였으며, 제조사의 

판정기준에 따라 양성으로 판정된 비인두도말 검체는 변이형을 검사하기 전까지 -70°C에서 보관
되었다. 모든 검체는 MagNA Pure 96 system (Roche, Basel, Switzerland)을 이용하여 핵산을 추출하였
다.

2021년 1월부터 2022년 3월까지 분당차병원 검사실에서 SARS-CoV-2 양성 판정을 받은 비인
두도말 검체 398개를 수집하였다. 2021년 1월부터 2021년 12월까지 SARS-CoV-2 검사가 의뢰된 

31,944건 중 283건이 양성이었으며, 이 중 241건을 수집하였다. 2022년 1월부터 2022년 3월까지 의
뢰된 13,610건 중 2,579건이 양성이었으며, 이 중 157건을 수집하였다. 수집한 양성 검체 중 대부
분은 응급실(151, 26.6%: 과 수집 양성건수/과 양성건수×100)과 선별진료소(151, 11.1%)에서 의뢰
된 것이었으며, 혈액종양내과(20, 23.8%), 코로나진료센터(16, 23.5%), 소아과(10, 3.2%), 산부인과
(9, 10.7%), 소화기내과(8, 21.1%) 및 호흡기내과(7, 14.6%) 순으로 양성 검체가 포함되었다. 그 외의 

26건은 여러 과에서 의뢰된 검체로 각각 5개 이하로 수집되었다. 질병관리청은 변이 유행에 따라 

델타변이 우세 이전 시기(2020.1.20-2021.7.24), 델타변이 우세 시기(2021.7.25-2022.1.15) 및 오미크
론 BA.1/BA.2 우세 시기(2022.1.16-2022.7.23) 등으로 구분하였다(Table 1)[7]. 본 연구에서 가장 많이 

관찰된 변이는 델타변이로 221건(55.5%)이었으며, 204건이 델타변이 우세 시기에 관찰되었고, 두
번째와 세번째로 많이 관찰된 변이는 오미크론변이인 omicron.BA.2와 omicron.BA.1로 각각 81건
(20.4%), 23건(5.8%) 관찰되었고 1건의 omicron.BA.1을 제외하면 모두 오미크론 BA.1/BA.2 우세 시
기에 관찰되어 질병관리청의 보고와 비슷하였다(Table 1). SARS-CoV-2 비변이 바이러스와 알파
변이는 각각 21건(5.3%)과 5건(1.3%)이 관찰되었고, 미검출(not detected)과 미결정 판정이 각각 2건, 

45건 관찰되었다(Table 1). 미결정인 결과(미검출 포함)에 대해서는 27건은 동일 시약을 이용하여 

재검을 하거나 cycle threshold값이 25 이하이면서 검체의 양이 40 µL 이상인 20건은 SARS-CoV-2 S 

gene sequencing (Celemics Inc., Seoul, Korea)을 시행하였다. SARS-CoV-2 S gene sequencing (Celemics 

Inc.)는 셀레믹스사의 검사실자체개발검사(laboratory-developed test)로 Illumina MiSeq(Illumina, San 

Diego, CA, USA)을 이용하여 NGS를 시행하여 분석하는 방법이다[8]. 재검한 27개의 검체 중에 

비변이 바이러스가 3건, 델타변이가 10건, 미결정이 14건이었다. NGS를 시행한 20개 검체 중에 

quality control을 통과한 17건의 검체에서 B.1.619가 10건, B.1.620가 3건, BA.2가 3건, 델타변이가 1

건이었다. 

Table 1. The variant types of real-time PCR observed during this study period (2021.01-2022.03)

Variant
Predominance period by variant type

No. of samples (%)Pre-delta
(2020.1.20–2021.7.24)

Delta
(2021.7.25-2022.1.15)

Omicron BA.1/BA.2 
(2022.1.16-2022.7.23)

SARS-CoV-2 20 1 - 021 (5.3)
Alpha 5 - - 005 (1.3)
Delta 6 204 11 221 (55.5)
Omicron.BA.1 - 1 22 023 (5.8)
Omicron.BA.2 - - 81 081 (20.4)
Inconclusive 21 19 5 045 (11.3)
Not detected 2 - - 002 (0.5)

Abbreviation: PCR, polymerase chain reaction; SARS-CoV-2, severe acute respiratory syndrome coronavirus 2.
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 NGS 검사에서 확인된 B.1.619와 B.1.620는 우리나라에서 2021년 3월부터 6월까지 일시적으로 

67%까지 급격히 증가하였던 변이로, 같은 해 7월 델타변이 바이러스가 유행하면서 감소하였다
[9]. 본 연구에서는 21년 4월부터 22년 3월까지의 검체에서 관찰되었다. B.1.619와 B.1.620는 중앙
아프리카에서 유행 후에 유럽과 미국으로 퍼진 변이로, 우리나라에는 케냐와 말라위로부터 유입
되었다[9]. B.1.619와 B.1.620 모두 E484K 돌연변이를 가지고 있다. E484K는 베타와 감마변이에도 

존재하며, 탈출 돌연변이(escape mutation)으로 COVID-19 발병에 강력한 영향을 미친다[10]. 

본 연구에서 검출된 대부분의 변이바이러스(88.2%, 351/398)는 추가 염기서열 분석 없이 한번의 

rRT-PCR로 식별할 수 있었다. 미결정 결과를 보인 27개의 검체 중에 48.1% (13/27)는 재검을 통해 

변이를 구분할 수 있었다. 재검한 결과를 포함하여 검체의 91.5% (364/398)에서 rRT-PCR로 바이러
스의 변이형을 선별할 수 있었다.

결론적으로 SARS-CoV-2 양성 검체에서 상용화된 rRT-PCR 검사법을 이용한 변이형을 선별 검
사하는 것은 1차 또는 2차의 검사만으로도 약 90% 이상 검출이 가능하였고, 검사시간은 통상적
인 rRT-PCR과 같았다. 바이러스 변이형의 확인은 대유행의 시기에 면역반응, 백신의 효과 추정, 

역학 및 감염 대책 수립 등에 유용한 정보를 제공해주므로 신속한 검사 확인이 중요한데, 간단한 

rRT-PCR 검사법으로 도움이 될 수 있음을 확인하였다. 그러나 상용 rRT-PCR 검사 시약이 빠르게 

출현하는 새로운 변이형을 모두 검출할 수 있도록 지속적인 개선이 필요하다. 
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