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인체 노로바이러스의 한국분리주 Hu/NLV/Gunpo/2006/KO의

 분자생물학적 특성

정아용1,2·윤상임1·지영미2·강윤성3·이영민1
*
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 2질병관리본부 국립보건연구원 감염병센터 간염폴리오바이러스과
3조선대학교 생물신소재학과

노로바이러스는 급성 위장염을 일으키는 Caliciviridae 과(family)에 속하는 바이러스로 유전자형이 매우 다양하

다. 본 연구에서는 노로바이러스 국내분리주의 게놈 RNA로부터 3개의 open reading frame (ORF) 모두의 염기서

열을 분석하고, 유전학적 계통분석을 통하여 분자생물학적 특성을 분석하였다. 본 연구에 사용된 노로바이러스

(Hu/NLV/Gunpo/2006/KO)는 바이러스성 식중독, 장염 증세를 보이는 2세 여아 가검물로부터 분리되었다. 역전

사반응과 PCR 증폭을 통해서 바이러스의 게놈 RNA를 3개의 중첩되는 cDNA 단편으로 합성하였으며, 합성된

cDNA를 염기서열 분석에 직접 사용하였다. 시퀀싱 결과 Hu/NLV/Gunpo/2006/KO는 3개의 ORF (ORF1, 5,100

bp; ORF2, 1,647 bp; ORF3, 765 bp)로 구성되어 있음을 알 수 있었다. 35개의 노로바이러스 국외 분리주와 비교한

결과, ORF1은 ORF2 또는 ORF3에 비해서 상대적으로 염기의 변이율이 낮았으며, 특히 ORF2와 ORF3의 C-말단

부위에서 높은 변이율을 관찰하였다. 유전학적 계통도를 분석한 결과, Hu/NLV/Gunpo/2006/KO는 genogroup II

에 속하며, Saitama U1, Gifu'96, Mc37, Vietnam 026과 같은 클러스터를 형성하는 것을 알 수 있었다. 본 연구를 통

하여 노로바이러스 Hu/NLV/Gunpo/2006/KO의 3개의 ORF 염기서열을 모두 밝힘으로써, 앞으로 노로바이러스

의 검출법 개발과 유전학적 상관관계뿐 아니라, 유전자의 기능 분석과 관련된 기초연구에 중요한 기초자료를 제

공할 수 있을 것으로 기대한다. 
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급성 위장염은 박테리아, 바이러스, 기생충, 독소를 지닌 화학

물질 등 다양한 원인에 의해 유발될 수 있으며, 전 세계적으로

사망의 주요한 원인중 하나로 알려져 있다. 특히 5세 이하의 유

아 중 매년 700만 명 이상이 급성 설사를 경험하는 것으로 추산

된다(15). 따라서 노로바이러스 감염으로 인한 위장염은 인간에

게 있어 가장 흔한 질병 중의 하나이며, 전 세계적으로 호흡기

감염질환에 이어 두 번째로 많이 발생하는 감염성 질환으로 전

염력이 매우 높은 질병이다. 매년 미국에서는 5세 이하의 어린이

21만 명이 설사로 인해 병원에 입원하고, 전 세계적으로 5백만

명에서 천만 명이 사망한다고 보고된 바 있다(2, 13). 인체 노로

바이러스의 주요한 전파경로는 분변-구강(fecal-to-oral) 혹은 구토

에 의한 비말형성에 의해서 주로 전파됨으로, 수십 명에서부터

수백 명에 이르기까지 다양하게 나타나며, 주요 집단발생의 가장

중요한 원인 중의 하나이다(8).

1972년 바이러스성 위장염의 원인이 되는 노로바이러스를 배

설물에서 발견함으로써 바이러스가 위장염의 원인으로 증명되면

서, 위장염을 일으키는 노로바이러스의 연구가 급속히 발전하였

다(8). 노로바이러스는 주로 겨울철에 많이 발생하지만 최근 연

구에서는 초여름에 발생하기도 한다. 이러한 노로바이러스는 학

교, 시설(institution), 캠프, 순항선, 사립 요양원(nursing home),

대학, 가정에서 발생하는 비 세균성 위장염의 주요 원인체이며,

감염증상은 구토나 설사 또는 두 가지 증상이 동시에 나타나며

24~48시간의 잠복기 후에 증상이 시작하여 1~2일 동안 지속된

다(5, 9). 

노로바이러스는 Caliciviridae 과(family)의 Norovirus 속(genus)

에 분류되어 있다(6). 주로 노로바이러스와 사포바이러스가 인체

에 감염시킬 수 있는 human calicivirus로 알려져 있다. 비록 모

든 calicivirus가 유전계통학적으로 공통된 조상으로부터 유래된

것으로 추정되지만, 노로바이러스와 사포바이러스가 Caliciviridae

내에서 다른 calicivirus와 구별되는 뚜렷한 clade를 형성한다. 또

한, 이들의 게놈 구조적인 측면에서도 다른 calicivirus와 구별된

다. 이외에 Caliciviridae 과에 속하는 2개의 Lagovirus와 Vesivirus

는 수의학 분야에서 중요한 의미를 가진다. 예를 들면,

Lagovirus 속에는 rabbit hemorrhagic disease virus와 european

brown hare syndrome virus가 포함되며, Vesivirus 속에는 feline

calicivirus가 포함된다. 

노로바이러스의 부유밀도(buoyant density)는 약 1.33~1.41 g/

cm3이며, 직경이 약 27~40 nm의 엔벨롭(envelope)을 가지고 있지

않은 바이러스로써, 길이가 약 7.5 kb 정도인 단일가닥의 양성극
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성 RNA를 게놈으로 가지고 있는 RNA 바이러스이다(8). 바이러

스의 RNA 게놈은 3개의 open reading frame (ORF)과 바이러스

의 복제, 전사, 및 해독 등을 조절하는 cis-acting element가 5’

말단과 3’말단에 자리잡고 있다(1~3, 6). 바이러스의 비구조단백

질(nonstructural protein)을 인코딩하는 ORF1은 “2C-like”

helicase, VPg, “3C-like” cysteine protease, “3D-like” RNA-

dependent RNA polymerase domain을 가지고 있으며 최소한 5개

의 cleavage site가 존재한다. ORF2는 분자량이 약 58 kDa인 캡

시드 단백질(VP1)을 인코딩하고 있으며, ORF3는 아직 기능이

정확히 알려지지 않은 작은 염기성 단백질을 인코딩한다. 

분류학적으로 노로바이러스는 5개의 genogroup (GI~GV)으로

나눌수 있으며, 이들 중 GI, GII, 및 GIV는 사람에게서 검출되

고, GIII와 GV는 각각 소와 마우스에서 검출된다(23). 뉴클레오

타이드 수준에서 노로바이러스의 염기서열은 매우 낮은 상동성을

나타낸다[예, ~45% (human norovirus), ~87% (murine norovirus)].

특히, human norovirus와 다른 동물에서 검출된 노로바이러스를

비교할 경우 이보다 낮은 상동성을 나타낸다(1, 3, 4, 14, 19,

21, 23). 사람에 감염되는 Calicivirus는 주로 노로바이러스와 사

포바이러스로써, 이들을 human calicivirus (HuCV)라고도 일컫는

다. 사람에게 감염되는 노로바이러스는 같은 genogroup 내에서

여러 개의 genotype으로 분류된다. 일반적으로 캡시드 단백질 부

위와 RNA-dependent RNA polymerase의 유전학적 조성에 따라

서 genotype을 결정한다. 그러나 지금까지 노로바이러스의 세포

배양 시스템이 개발되지 않아 실험실 내에서 바이러스 증식을

할 수 없어 혈청학적 분석을 통한 노로바이러스의 분류는 불가

능하다. 따라서 본 연구에서는 노로바이러스의 진단 및 바이러스

의 복제 등 분자생물학적인 측면에서 연구하는데 중요한 기초를

제공하고자, 노로바이러스 한국분리주의 게놈의 염기서열분석을

실시하였으며, 또한 35개의 국외분리주들과 비교함으로써 유전학

적 상관관계를 규명하고자 하였다. 

재료 및 방법

분변과 바이러스

노로바이러스의 한국분리주 Hu/NLV/Gunpo/2006/KO는 바이러

스성 식중독, 장염 증세를 보이는 2세 여아 가검물로부터 분리되

었으며, 질병관리본부 국립보건연구원 감염병센터 간염폴리오바

이러스과로부터 분주받아 사용하였다. 이 바이러스는 환자의 분

변 1 g을 멸균된 생리식염수에 10배 희석하여 원심분리한 후, 상

층액만을 취하여 -80oC에서 시료를 보관하였다. 

노로바이러스 게놈 RNA의 분리

노로바이러스 시료 200µl로부터 Trizol LS (Invitrogen, USA)를

사용하여 제조회사의 사용방법에 따라서 바이러스의 RNA를 분

리 정제하였다. 최종적으로 분리된 게놈 RNA는 20 µl의 dH
2
0에

재부유시켰다. 정제된 바이러스 게놈 RNA는 -80oC에 사용전까

지 보관하였다.

cDNA 합성 및 증폭

노로바이러스의 게놈 RNA는 3개의 중첩되는 cDNA로 합성

및 증폭하였다. 본 실험에 사용된 올리고뉴클레오타이드는 Table

1에 열거하였다. 먼저 cDNA의 합성을 위해서 역전사반응(reverse

transcription, RT)을 수행하였다. 표준 RT 반응은 버퍼(50 mM

Tris-HCl; pH 8.3, 75 mM KCl, 10 mM DTT, 3 mM MgCl
2
, 0.5

mM dNTP)에서 42oC, 50분 동안 수행하였다. 

RT 반응결과 합성된 first-strand cDNA 단편으로부터 double-

stranded cDNA 산물을 얻기 위해서 PCR (polymerase chain

reaction)을 수행하였다. 표준 PCR 반응은 20 mM Tris-HCl (pH

8.3), 2.0 mM MgCl
2
, 10 mM KCl, 6 mM (NH

4
)
2
SO

4
, 0.1% Triton

X-100, 0.001% BSA, 200 µM dNTPs, 20 µM primers, 2.5 U

Pyrobest DNA polymerase (TaKaRa, Japan)를 포함하는 100 µl

반응액에서 수행하였다. 증폭 프로그램은 denaturation (95oC, 30

초), annealing (60oC, 30초), 및 polymerization (72oC, 3분)으로

총 35 사이클을 수행하였고, 마지막 extension는 72oC에서 10분

동안 실행하였다. 이로부터 예상된 크기의 cDNA 단편을 얻을

수 있었으며, 증폭된 cDNA를 1% 아가로스젤에서 전기영동한

후, ethidium bromide을 사용하여 염색하였다.

염기서열 분석

BigDye terminator cycle sequencing system (Applied Biosystems,

USA)을 사용하여, 바이러스의 게놈에 해당하는 중첩되는 3개의

cDNA에 대한 염기서열을 내부 프라이머를 이용하여 직접 시컨

싱하였다. 얻어진 composite sequence를 조합함으로써 한국분리

주 Hu/NLV/Gunpo/2006/KO 바이러스의 3개의 ORF에 대한 염

기서열을 완성하였다. 본 바이러스의 염기서열은 요청이 있을 경

우 독자에게 제공된다.

Table 1. Oligonucleotides used in this study

Primer Sequence (5’ to 3’) Polarity Region

AF ATA TTA ATT AAG TGA ATG AAG ATG GCG TCT AA + 1-21

AR-1 ATA CGG TCC GAA CTG AGT CTC TCA TTG TAG T - 3003-3023

BF CAT GAA CAT ACA AGA CCT CT + 2500-2519

BR ATA CGG TCC GTC ACT CGA CGC CAT CTT CAT T - 5084-5104

CF AGA CAA GAG CCA ATG TTC AG + 4531-4550

CR ATA CGG TCC GTT TTT TTT TTT TTT TTT TTT - 7547-7562
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Multiple sequence alignment와 phylogenetic analysis

Multiple sequence alignment와 phylogenetic analysis에 사용된

노로바이러스는 한국분리주 Hu/NLV/Gunpo/2006/KO을 포함하여

GenBank 상에서 획득된 35개의 국외분리주의 전체 게놈 염기서

열을 사용하였다. 이들에 대한 생물학적 정보 및 GenBank

accession no.는 Table 2에 요약하였다. 노로바이러스의 유전학적

상관관계 분석을 위해서, 먼저 CLUSTAL X (22) 프로그램을 사

용하여 default 조건에서 온전한 multiple sequence alignment를

Table 2. Noroviruses used in this study

Virus  strain Place  and  year of  isolation GenBank  assession no. 

SzUG1 Japan, 1997 - 1999 ? AB039774

Saitama U1 Japan, 1997 - 1999 ? AB039775

Saitama U3 Japan, 1997 AB039776

Saitama U4 Japan, 1997 AB039777

Saitama U16 Japan, 1997 AB039778

Saitama U17 Japan, 1997 AB039779

Saitama U25 Japan, 1997 - 1999 ? AB039780

Saitama U18 Japan, 1997 - 1999 ? AB039781

Saitama U201 Japan, 1998 AB039782

Gifu’96 Japan, IU AB045603

WUG1 Japan, 2000 AB081723

Hu/Gl/otofuke/1979/JP Japan, 1979 AB187514

Chiba (Hu/NLV/Chiba 407/1987/JP) Japan, 1987 AB042808

Hu/Chiba/04-1050/2005/JP) Japan, 2005 AB220921

BS5 IU AF093797

Vietnam 026 Vietnam, IU AF504671

Hu/NLV/GII/MD145-12/1987/US USA, 1987 AY032605

Snow Mountain USA, IU AY134748

Mc37 Thailand, IU AY237415

Hu/NLV/GII/Langen1061/2002/DE Germany, 2002 AY485642

Hu/NLV/Oxford/B5S22/2003/UK UK, 2003 AY581254

Hu/NLV/Oxford/B4S2/2002/UK UK, 2002 AY587983

Hu/NLV/Oxford/B4S5/2002/UK UK, 2002 AY587984

Hu/NLV/Oxford/B4S6/2002/UK UK, 2002 AY587985

Hu/NLV/Oxford/B4S4/2002/UK UK, 2002 AY587986

Hu/NLV/Oxford/B4S7/2002/UK UK, 2002 AY587987

Hu/NLV/Oxford/B4S1/2002/UK UK, 2002 AY587988

Hu/NLV/Oxford/B2S16/2002/UK UK, 2002 AY587989

Hu/NLV/Dresden174/pUS-NorII/1997/GE Germany, 1997 AY741811

Hu/NLV/GII/Neustrelitz260/2000/DE Germany, 2000 AY772730

Hu/Guangzhou/NVgz01/CHN China, IU DQ369797

Southampton UK, IU L07418

Norwalk(M87661) IU M87661

Norwalk(NC_001959) USA, IU NC_001959

Lordsdale IU X86557

HU/NLV/Seoul/2006/KO Korea, 2006 This study

IU, information unavailable
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수행하였다. 이때 얻어진 파라미터 수치로 부터 neighbor-joining

method (18) 사용하여 계통도를 구성하였다. 또한 TREEVIEW

software (16)를 사용하여 계통도를 시각화하였다.

결 과

노로바이러스 한국분리주 Hu/NLV/Gunpo/2006/KO의 염기

서열 분석

2006년 경기도 군포지역에서 발생한 장염환자의 분변을 노로

바이러스의 게놈 RNA을 분리하기 위한 시료로 사용하였으며,

이 바이러스를 Hu/NLV/Gunpo/2006/KO라 명명하였다. 본 연구

에서는 노로바이러스의 5’ 말단과 3’ 말단을 제외한 전체 게놈

의 염기서열을 분석하기 위해서, 바이러스의 게놈을 3개의 중첩

되는 cDNA 단편으로 증폭하였다. cDNA 합성과 PCR 증폭에

사용된 올리고뉴클레오타이드는 Table 1에 열거하였다. 이렇게

합성된 약 3 kb 크기의 증폭된 cDNA 산물을 직접 염기서열 분

석에 사용하였다. 이렇게 얻어진 바이러스 염기서열의 단편들은

중첩되는 부위의 염기서열을 이용, DNA strider 프로그램을 사용

하여 하나의 composite sequence로 연결하였다. 염기서열 분석결

과, 노로바이러스 국내분리주 Hu/NLV/Gunpo/2006/KO의 3개의

ORF는 각각 5,100 bp (ORF1), 1,647 bp (ORF2), 및 765 bp

(ORF3)로 구성되어 있음을 알 수 있었다. 또한 지금까지 알려진

것과 마찬가지로 노로바이러스의 3’ 말단은 poly(A) tail로 끝난

다는 것을 확인하였다. 

노로바이러스 한국분리주 Hu/NLV/Gunpo/2006/KO의 분자

생물학적 특성

Multiple sequence alignment를 통해서 Hu/NLV/Gunpo/2006/KO

를 포함한 국내외 분리주 36개(Table 2)의 consensus sequence를

결정하고, 이들의 게놈 염기서열을 비교하였다. 이 분석을 통해

노로바이러스 3개의 ORF 중 ORF2와 ORF3가 상대적으로 염기

의 변화가 크다는 것을 알 수 있었다(Fig. 1). 특히, ORF2의 경

우 C-말단부위가 virus-like particle의 3D 구조 분석을 통해 바이

러스 입자의 가장 바깥 쪽에 위치는 것으로 보고된 바 있다(17).

반면에, 노로바이러스의 ORF1과 ORF2 사이에서 비교적 높은

유사성을 나타내었다(Fig. 1). 이러한 결과는 ORF2의 upstream

sequence가 노로바이러스 게놈의 packaging이나 전사 시작 암호

를 인코딩하고 있을 것으로 추정되는 것과 일치한다(13). 또한,

consensus sequence에서 5,071 bp~5,090 bp에서 20개의 뉴클레오

타이드, 5,103 bp~5,123 bp에서 2개의 유전자를 제외한 20개의

뉴클레오타이드가 일치함을 발견하였다(Fig. 2). 이와 같이 가장

높은 유사성을 보이고 있는 RNA-dependent RNA polymerase의

C-말단 부분는 노로바이러스 진단시 PCR 증폭 프라이머로 사용

하면 좋은 결과를 얻을 수 있을 것으로 기대된다. 

노로바이러스 한국분리주 Hu/NLV/Gunpo/2006/KO의 유전

학적 계통도 분석

노로바이러스 한국분리주 Hu/NLV/Gunpo/2006/KO와 35개의

국외분리주간의 유전학적 상관관계를 분석하기 위해서, 게놈 염

기서열을 토대로 multiple sequence alignment를 수행하였으며,

얻어진 분석결과를 가지고 neighbor joining method (18)에 의해

Fig. 1. Nucleotide variability of the ORF1 (A), ORF2 (B), and ORF3 (C) of 36 norovirus genomes. The number of nucleotide differences was

plotted at each residue throughout the 36 norovirus genomes after multiple sequence alignments. 
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Fig. 2. Nucleotide sequence alignment of the conserved region in the C-terminus of ORF1 of the 28 fully sequenced GII norovirus strains including

Hu/NLV/Gunpo/2006/KO. Two highly conserved regions were shown in dotted boxes.

Fig. 3. A phylogenetic tree based on the 36 fully sequenced human noroviruses including Hu/NLV/Gunpo/2006/KO. The multiple sequence

alignment was obtained by CLUSTAL X, and the phylogenetic tree was constructed by the neighbor-joining method. The scale bar represents the

number of nucleotide substitutions per site. 
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계통도를 구성하였다. 노로바이러스의 유전학적 계통도는 먼저 2

개의 큰 클러스터(cluster)를 형성하는 것을 알 수 있었다(Fig. 3).

이것은 지금까지 분리된 노로바이러스가 2개의 서로 다른

genogroup (GI과 GII)으로 분류된다는 것과 일치한다(1, 3, 14,

19, 21). GI 클러스터에는 Hu/GI/Otofuke/1979/JP, BS5, Chiba,

SzUG1, Southampton, WUG1, Norwalk (NC_001959), 및 Norwalk

(M87661)을 포함한 8개의 분리주가 포함되었다. GII 클러스터에

는 2개의 clade가 형성되는 것을 알 수 있었다. 2개의 clade 중

에서 하나는 Saitama U25, U3, U4, U16, 및 U17을 포함하고

있으며, 다른 하나에는 Hu/NLV/Gunpo/2006/KO를 비롯하여

Saitama U1, Gifu'96, Mc 37, Vietnam 026 등이 포함되었다.

Clade가 나뉘는 양상을 보면, 대체적으로 영국, 독일 등 유럽에

서 분리된 분리주가 크게 하나의 clade를 형성하였으며, 일본, 중

국, 베트남, 한국 등에서 분리된 분리주가 다른 clade를 형성하는

하는 것으로 보아 바이러스의 지역적 상관관계도 작용하는 것을

알 수 있었다.

고 찰

본 연구에서는 노로바이러스의 바이러스성 식중독, 장염 증세

를 보이는 2세 여아 가검물로부터 분리된 노로바이러스 한국분

리주 Hu/NLV/Gunpo/2006/KO의 게놈 염기서열을 분석하였다.

이로부터 얻어진 염기서열을 토대로 기존에 알려진 35개 국외분

리주의 게놈과 비교 분석하고 이들의 유전학적 계통도를 구성함

으로써, Hu/NLV/Gunpo/2006/KO가 GII 그룹에 속하며 Mc37,

Vietnam 026, Saitama U1, 및 Gifu'96 분리주와 가장 높은 유전

학적 상관관계를 나타낸다는 것을 알 수 있었다. 또한, multiple

sequence alignment를 수행함으로써 뉴클레오타이드 수준에서

ORF1은 ORF2 또는 ORF3에 비해 상대적으로 높은 유사성을

나타낸다는 것을 알 수 있었다. 이것은 ORF1 부위가 노로바이

러스 게놈의 packaging signal 혹은 transcription start signal를 인

코딩하고 있을 것으로 추정하는 것과 일치하며, 이 부위에 돌연

변이가 발생할 경우 바이러스의 복제에 치명적일 것으로 생각된

다. ORF1의 RNA-dependent RNA polymerase 부위는 노로바이

러스의 유전자 증폭에 가장 중요한 부위로 사용된 바 있다(12). 

노로바이러스의 ORF2가 인코딩하는 캡시드 단백질 중에서 N-

말단에 해당하는 N/S 도메인은 높은 유사성을 보이지만 ORF1

보다는 낮은 유사성을 나타내었다. 그리고 캡시드 단백질의 C-말

단에 해당하는 P2 도메인은 게놈 중에서 가장 낮은 유사성을 나

타내었다. 다른 바이러스의 경우 예를 들면, human

immunodeficiency virus (HIV)의 V3 loop (7) 또는 hepatitis C

virus (HCV)의 E2/hypervariable 부위(10)는 뉴클레오타이드 측면

에서 높은 다양성을 보이며 동시에 높은 아미노산 변이율을 나

타낸다. 이 부위는 HIV와 HCV 입자의 표면에 노출되어 있으며,

항원변이를 수반하고 숙주면역감시를 피하는 부위로 알려져있다

(11, 20). 이와 유사하게 노로바이러스는 피막이 없는 바이러스로

캡시드 단백질의 P2 도메인이 이러한 역할을 할 것으로 추정된

다. 즉 P2 도메인이 노로바이러스 입자의 표면에 노출되어 있으

면서 숙주와의 면역반응에 상호작용하고 항원의 변이는 재감염

이 용이하게 하는 역할을 할 것으로 생각된다. 

본 연구를 통하여 Hu/NLV/Gunpo/2006/KO의 게놈 염기서열을

밝힘으로써 앞으로 노로바이러스의 진단 및 개별 유전자의 기능

에 대한 기초연구에 유용한 기초자료로 활용될 것으로 기대된다.

또한, 노로바이러스의 한국분리주와 국외분리주들간의 유전학적

상관관계를 분석함으로써 앞으로 새로운 감염 역학 연구 또는

바이러스의 항원 연구에 도움이 되리라 사료된다. 노로바이러스

의 생화학적, 분자생물학적 성상의 분석, 항원성의 조사, 원형주

의 유지를 위해서는 가급적 빠른 시일 내에 세포배양 시스템과

적절한 동물 감염모델이 개발되어야 할 것으로 사료된다. 
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ABSTRACT : Molecular Characterization of a Korean Isolate of Human Norovirus, the Hu/NLV/

Gunpo/2006/KO Strain

Ah-Yong Jeong1,2, Sang-Im Yun1, Young-Mee Jee2, Yoonsung Kang3, and Young-Min Lee1*

(1Department of Microbiology, College of Medicine and Medical Research Institute, Chungbuk

National University, Cheongju 361-763, Republic of Korea, 2Division of Viral Hepatitis and

Poliovirus, Center for Infectious Diseases, National Institute of Health, Seoul 122-701, Republic

of Korea, 3Department of Bio-Material, DNA Repair Research Center, Graduate School, Chosun

University, Gwangju 501-759, Republic of Korea)

Norovirus (NV) with a variety of genotypes, a member of the family Caliciviridae, causes acute nonbacterial gas-

troenteritis in humans. We determined the nucleotide sequence of three open reading frames (ORFs) of a NV

Korean strain and characterized the genetic relationship with others. The Korean strain designated Hu/NLV/

Gunpo/2006/KO was isolated from the stool specimen of a 2-year-old female suffering from gastroenteritis.  By

performing reverse transcription and PCR amplification, three overlapping cDNAs were synthesized and used for

direct sequencing. We found that like other NVs, this strain contains three ORFs: ORF1, 5,100 bp; ORF2, 1,647

bp; ORF3, 765 bp. Of 35 NVs, ORF1 had a level of genetic diversity lower than ORF2 and ORF3, of which the

C-termini of the ORF2 and ORF3 showed a relatively high degree of genetic diversity. Phylogenetic analyses

indicated that the Korean strain belonged to genogroup II, with Saitama U1, Gifu’96, Mc37, and Vietnam 026

being formed a single genetic cluster.  The nucleotide sequence information of three ORFs of a NV Korean isolate

will be useful not only for the development of a diagnostic tool and understanding of genetic relationship, but also

provide important basic information for the functional analysis of their gene products.


