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국내 수박, 멜론 감염 Zucchini Yellow Mosaic Virus, Watermelon 
Mosaic Virus, Melon Necrotic Spot Virus의 현황 조사 및 유전적 연구

Survey and Genetic Identification of Zucchini Yellow Mosaic Virus, 
Watermelon Mosaic Virus, and Melon Necrotic Spot Virus Infecting 
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Watermelon (Citrullus lanatus) and muskmelon (Cucumis melo), both members of the Cucurbitaceae, are 
economically important fruit crops in Korea. Various viruses cause major diseases, significantly reducing their 
production. In this study, we investigated the incidence of zucchini yellow mosaic virus (ZYMV), watermelon 
mosaic virus (WMV), and melon necrotic spot virus (MNSV) by collecting symptomatic watermelon and musk-
melon leaves from nine cities (65 fields) across Korea between 2019 and 2023. At least one of the viruses was 
detected in 125 samples, with ZYMV, WMV, and MNSV identified in 74, 27, and 52 samples, respectively. Most 
ZYMV and WMV isolates were classified as subgroup III of ZYMV group A and subgroup I of WMV group A, re-
spectively. MNSV isolates were clustered into two distinct groups: the muskmelon group and the watermelon 
group. This report will help farmers develop effective viral disease management strategies for watermelon 
and muskmelon crops in Korea.
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수박(Citrullus lanatus)과 멜론(Cucumis melo)은 전 세계적으

로 수요가 높은 박과 식물의 주요 작물이다. 국내 수박과 멜론

의 재배면적은 2022년 기준 각각 11,762 ha, 1,767 ha로 전체 과

채류 재배면적의 24.8%, 3.7%를 차지하고 있으며, 수박과 멜론

의 생산량은 각각 487,167톤, 48,389톤으로 전체 과채류 생산

량의 23.4%, 2.3%를 점유하고 있다(Korean Statistical Informa-

tion Service, 2022).

박과 식물은 동일한 장소에서 지속해서 작물을 재배하는 특

성상, 바이러스에 노출될 경우 여러 환경적 요인에 의해 온실 

내에서 쉽게 확산되어 큰 피해를 입는다. 그러나 효과적인 바
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이러스 방제 대책이 부족하여 재배 농가들이 어려움을 겪고 

있다(Choi 등, 2004; Park 등, 1996). 국내 수박과 멜론에서 보

고된 주요 바이러스는 zucchini yellow mosaic virus (ZYMV), 

watermelon mosaic virus (WMV), melon necrotic spot virus 

(MNSV), cucumber green mottle mosaic virus, cucumber 

mosaic virus, cucurbit aphid-borne yellows virus, cucurbit 

chlorotic yellows virus, papaya ringspot virus 등이 있다(Han 

등, 2023; Jin 등, 2023; Kim 등, 2012; Ko 등, 2004). 지금까지는 박

과에서 발병하는 바이러스들의 개별적인 보고가 주를 이루고 

있다(Choi 등, 2010; Kwak 등, 2015; Lee와 Lee, 1981).

본 연구는 박과의 주요 바이러스 중에서 ZYMV, WMV, MNSV

를 대상으로 한다. ZYMV와 WMV는 Potyviridae과 Potyvirus 속

에 포함되는 바이러스로 양성 단일 가닥 RNA를 genome으로 

가지고 있고, 진딧물을 통해 감염된다(Gal-On, 2007; Glasa 등, 

2011). MNSV는 Tombusviridae와 Gammacarmovirus 속에 포함

되는 바이러스로 양성 단일 가닥 RNA를 genome으로 가지고 

있으며 토양균류인 Olpidium bornovanus에 의해 씨앗으로 전

달되는 종자 감염이 된다고 알려져 있다(Zhan 등, 2019). 이들 

바이러스는 박과 작물에서 높은 발병률을 보이며, 심각한 경제

적 손실을 초래한다(Choi 등, 2010; Jin 등, 2009). 그러나 이들 바이

러스의 발병 양상이나 유전적 동정에 관한 최근 연구는 부족한 

상황이며, 기존에 보고된 바이러스들과 현재 발병 중인 바이러스

들의 계통학적 근연관계 분석도 거의 이루어지지 않았다.

따라서 본 연구를 통해 2019년부터 2023년까지 수박 및 멜론

에서 ZYMV, WMV, MNSV의 감염률과 발생 현황을 조사하고, 바

이러스 isolate들의 염기서열에 기초한 계통학적 분석을 수행하

여 기존 보고된 바이러스들과의 근연관계를 파악하고자 하였다.

바이러스 진단 및 계통수 분석. 바이러스 감염이 의심되

는 수박 및 멜론 시료에서 FavorPrep™ Tri-RNA reagent (FA-

VROGEN, Ping-Tung, Taiwan)를 이용하여 RNA를 추출하고, 

M-MLV reverse transcriptase (RT) (Promega, Madison, WI, 

USA)를 이용하여 역전사 반응을 통해 cDNA를 합성하였다. 

Reverse transcription polymerase chain reaction (RT-PCR) 반

응 조건은 초기 변성 95oC 3분, 이후 변성 95oC 15초, 각 primer

별 결합 15초(ZYMV-CP-285F_LK/ZYMV-CP-782R_LK, 60oC; 

WMV_CP_F/WMV_CP_R, 51oC; MNSV5/MNSV6, 53oC), 신장 

72oC 1분의 과정을 35회 반복하고, 마지막 신장 단계를 72oC  

7분간 수행하였다. PCR 반응액은 10× reaction buffer 2 μl, 5

×Q-solution 4 μl, dNTP mix 0.2 μl (200 μM), FIREPol® DNA 

polymerase 0.1 μl (0.5 units) (Solis BioDyne, Tartu, Estonia), 

바이러스별 forward/reverse primer 각 1 μl (10 μM), cDNA 1 μl 

(약 100 ng) 및 10.7 μl의 멸균증류수로 조제하였다. ZYMV, 

WMV, MNSV 바이러스의 진단을 위하여 특이적 primer로 

ZYMV는 coat protein (CP) 특이적 primer로 ZYMV-CP-285F_

LK (5′-GGGGATCCAGCGTCTCATCAGCAATTCG-3′)와 ZYMV-

CP-782R_LK (5′-GGGGATCCGTGTGCCGTTCAGTGTCTTC-3′)

를 사용하였고(Kaldis 등, 2018), WMV는 CP 특이적 primer로 

WMV_CP_F (5′-AACACACAACCAAGTGAATT-3′)와 WMV_CP_

R (5′-TAACGACCCGAAATGCTAACT-3′)을 사용하였으며(Ali 등, 

2012), MNSV는 RNA dependent RNA polymerase (RdRp) 특

이적 primer로 MNSV5 (5’-AGGTTAGCAATGGATACTGG-3′)

와 MNSV6 (5′-TCTCGTTTGATGTGGAAGAC-3′)를 사용하였다

(Herrera-Vásquez 등, 2010). RT-PCR 실험의 비교군으로는 수

박 transcriptional elongation factor-1α (EF-1α)로 SIEF-1α-F (5′

-ACAGTCATTGATGCTCCCG-3′)와 SIEF-1α-R (5′-GGTGACAAC-

CATACCAGGCT-3′)을 사용하였다(Bi 등, 2019). 각 바이러스의 

특이적인 primer를 이용한 RT-PCR 증폭 산물을 RedSafeTM Nu-

cleic Acid Staining Solution (20,000×) (Intronbio, Seongnam, 

Korea)을 넣은 0.8% agarose gel에서 전기영동을 수행하였다. 

UV 하에서 결과를 확인하고(ZYMV-CP-285F_LK/ZYMV-CP-

782R_LK, 493 bp; WMV_CP_F/WMV_CP_R, 980 bp; MNSV5/

MNSV6, 575 bp), FavorPrep™ GEL/PCR Purification Kit (FA-

VORGEN)를 사용해 분리 정제하여 Sanger sequencing 분석

을 수행하였다(Macrogen, Seoul, Korea). 각각의 염기서열을 미

국의 국립생명공학정보센터(National Center for Biotechnol-

ogy Information)에서 Basic Local Alignment Search Tool 분

석하여 isolate들을 최종 동정하였다. 바이러스 isolate들의 계

통수 분석은 MEGA 11 프로그램(Tamura 등, 2021)을 이용하여 

기존에 보고된 ZYMV (Coutts 등, 2011), WMV (Wang 등, 2017), 

MNSV (Herrera-Vásquez 등, 2010) reference strain들의 염기서

열들과 비교하여 진행하였다.

GenBank accession number. ZYMV (CC203-4, PQ541585; 

GR211-9, PQ541586; GR212-7, PQ541587; GR212-30, PQ541588; 

YI192-5, PQ541589; YG211-2, PQ541590; YP211-6, PQ541591), 

WMV (CC191-1, PQ541592; CC191-2, PQ541593; GC192-7, 

PQ541594; GC192-10, PQ541595; GC192-11, PQ541596; GC192-

16, PQ541597; GC192-17, PQ541598; YP215-1, PQ541599; 

YP217-13, PQ541600; YP218-12, PQ541601), MNSV (CA201-

30, PQ541568; CA211-14, PQ541569; CA212-4, PQ541570; 

CA216-2, PQ541571; CA222-7, PQ541572; CA222-9, PQ541573; 

CA224-1, PQ541574; CA226-1, PQ541575; CY203-1, PQ541576; 

CY203-13, PQ541577; CY203-20, PQ541578; MNSV-CC-NW, 
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PQ541579; CW213-1, PQ541580; YP191-10, PQ541581; YP216-

10, PQ541582; YP231-3, PQ541583, MNSV-NS-NW; PQ541584).

수박 및 멜론 재배 농가에서 바이러스 발병 조사. 2019년

부터 2023년까지 수박 및 멜론에 병을 일으키는 ZYMV, WMV, 

MNSV의 발생 현황을 조사하기 위하여 9개 지역(고령, 고창, 

양구, 양평, 용인, 창원, 천안, 청양, 춘천)을 방문하였다. 이 기

간 동안 65곳의 수박과 멜론 재배 농가에서 총 258개의 바

이러스 감염 의심 시료를 채집하였다. 바이러스 병징에 따른 

분류와 RT-PCR과 염기서열 분석을 통해 125개의 시료에서 

ZYMV, WMV, MNSV를 발견하였다. 방문한 농가 중 비교적 많은 바

이러스 감염 의심 시료를 얻고 높은 감염률을 보인 곳은 2019년  

7월 고창(14/19개, 73.7%), 2020년 5월 청양(25/26개, 96.2%), 2021년 

5월 천안(9/14개, 64.3%), 2022년 5월 천안(14/25개, 56.0%), 2022년 

7월 양평(14/19개, 73.7%)이었다(Table 1). 병징은 각 바이러스

마다 일부 차이가 있었지만 공통적으로는 심각한 잎 모자이크, 

황변, 생장 저하, 잎말림 그리고 괴저가 관찰되었다(Fig. 1).

ZYMV 발병 조사 및 계통수 분석. 바이러스 감염 의심 시료 

258개 중 RT-PCR을 통해 확인된 ZYMV 감염 시료는 총 74개(수

Table 1. Occurrence of viruses in watermelon and muskmelon

Year/
month

Origin
(city/country)

No. of 
samples

Infection 
samples

Virus

ZYMV WMV MNSV ZYMV+WMV ZYMV+MNSV WMV+MNSV
Non

detection

2019 027 22 (81.5)0 21 (77.8) 09 (33.3) 01 (3.7) 09 (33.3) 00 (0.0) 0 (0.0) 005 (18.5)

2019/05 Yongin 001 1 (100.0) 01 (100.0) 00 (0.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 000 (0.0)

2019/06 Yangpyeong 003 3 (100.0) 02 (66.7) 00 (0.0) 01 (33.3) 0 (0.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 000 (0.0)

2019/07 Gochang 019 14 (73.7)0 14 (73.7) 05 (26.3) 00 (0.0) 05 (26.3) 00 (0.0) 0 (0.0) 005 (26.3)

2019/08 Chuncheon 004 4 (100.0) 04 (100.0) 04 (100.0) 00 (0.0) 004 (100.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 000 (0.0)

2020 075 38 (50.7)0 35 (46.7) 00 (0.0) 19 (25.3) 0 (0.0) 016 (21.3) 0 (0.0) 037(49.3)

2020/05 Cheongyang 026 25 (96.2)0 22 (84.6) 00 (0.0) 17 (65.4) 0 (0.0) 014 (53.8) 0 (0.0) 001 (3.8)

2020/06 Cheonan 017 6 (35.3)0 06 (35.3) 00 (0.0) 02 (11.8) 0 (0.0) 002 (11.8) 0 (0.0) 011 (64.7)

2020/06 Chuncheon 010 4 (40.0)0 04 (40.0) 00 (0.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 006 (60.0)

2020/06 Yongin 022 3 (13.6)0 03 (13.6) 00 (0.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 019 (86.4)

2021 107 35 (32.7)0 18 (16.8) 04 (3.7) 14 (13.1) 0 (0.0) 01 (0.9) 0 (0.0) 072 (67.3)

2021/03 Goryeong 026 13 (50.0)0 13 (50.0) 00 (0.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 013 (50.0)

2021/03 Changwon 036 4 (11.1)0 03 (8.3) 00 (0.0) 01 (2.8) 0 (0.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 032 (88.9)

2021/05 Yangpyeong 006 0 (0.0)00 00 (0.0) 00 (0.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 006 (100.0)

2021/05 Cheonan 014 9 (64.3)0 00 (0.0) 00 (0.0) 09 (64.3) 0 (0.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 005 (35.7)

2021/07 Yanggu 004 3 (75.0)0 02 (50.0) 00 (0.0) 02 (50.0) 0 (0.0) 001 (25.0) 0 (0.0) 001 (25.0)

2021/07 Yangpyeong 015 5 (33.3)0 00 (0.0) 04 (26.7) 01 (6.7) 0 (0.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 010 (66.7)

2021/09 Cheonan 006 1 (16.7)0 00 (0.0) 00 (0.0) 01 (16.7) 0 (0.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 005 (83.3)

2022 044 28 (63.6)0 00 (0.0) 14 (31.8) 16 (36.4) 0 (0.0) 00 (0.0) 2 (4.5) 016 (36.4)

2022/05 Cheonan 025 14 (56.0)0 00 (0.0) 00 (0.0) 14 (56.0) 0 (0.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 011 (44.0)

2022/07 Yangpyeong 019 14 (73.7)0 00 (0.0) 14 (73.7) 02 (10.5) 0 (0.0) 00 (0.0) 02 (10.5) 005 (26.3)

2023 005 2 (40.0)0 00 (0.0) 00 (0.0) 02 (40.0) 0 (0.0) 00 (0.0) 2 (4.5) 003 (60.0)

2023/07 Yangpyeong 005 2 (40.0)0 00 (0.0) 00 (0.0) 02 (40.0) 0 (0.0) 00 (0.0) 0 (0.0) 003 (60.0)

Total 258 125 (48.4)0 74 (28.7) 27 (12.0) 52 (20.2) 9 (3.5) 17 (6.6) 2 (0.8) 133 (51.6)

Values are presented as number (%).
ZYMV, zucchini yellow mosaic virus; WMV, watermelon mosaic virus; MNSV, melon necrotic spot virus.
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박 34개, 멜론 40개)이며 감염률은 28.7%로 나타났다(Table 1). 

기존에 보고된 ZYMV strain들은 부분적 CP 염기서열을 기반으

로 한 계통학적 분석 결과 A, B, C의 3개의 group으로 분류되며, 

그중 group A은 다시 subgroup I, II, III, IV로 세분화된다(Coutts 

등, 2011). 본 연구에서는 ZYMV로 판명된 isolate들 중에서 

7개 isolate들의 부분적 CP 염기서열을 선행 연구에서 보고된 

ZYMV strain들(Coutts 등, 2011)과 상동성 및 계통학적 분석을 

통해 비교한 결과, 모든 isolate들(CC203-4, GR211-9, GR212-7, 

GR212-30, YI192-5, YG211-2, YG211-6)이 group A의 subgroup 

III에 속하는 것으로 확인되었다(Fig. 2A). 기존에 한국에서 분

리되었던 ZYMV strain들(Coutts 등, 2011; Kwon 등, 2005; Yoon

과 Choi, 1998)을 함께 분석해 보면 AB369279, AF062518, 

AY278998, AY278999, AY279000은 group A의 subgroup III에 

속하였다. 따라서 한국에서 발생하는 ZYMV는 group A의 sub-

group III가 주를 이루는 것으로 보인다. 싱가포르(AF014811, 

X62662), 폴란드(EF178505, EU561045), 베트남(DQ925447, 

DQ925448, DQ925449, DQ925450, DQ925451) 등에서 분리된 

reference strain들이 속한 group B와 group C에는 기존에 한

국에서 분리 보고된 ZYMV strain들과 본 연구의 ZYMV isolate

들이 포함되지 않았다.

WMV 발병 조사 및 계통수 분석. 확보한 바이러스 감염 의

심 시료(258개) 중에서 WMV가 확인된 시료는 총 27개(수박 23개, 

멜론 4개)이며 감염률은 12.0%였다(Table 1). 기존에 보고된 

WMV strain들은 부분적 CP 염기서열 분석을 통해 A, B, C의 

3개의 group으로 분류되어 있으며 그중 group A은 subgroup 

I, II, III, IV로 세분화된다(Wang 등, 2017). 본 연구에서는 10개

의 WMV isolate들의 부분적 CP 염기서열을 선행 보고된 WMV 

strain들(Wang 등, 2017)과 상동성 및 계통학적 분석을 실시하

였다. 그 결과 본 연구의 10개의 isolate들 모두 group A에 속하

는 것으로 밝혀졌다(Fig. 2B). 9개의 isolate들(CC191-1, CC191-

2, GC192-10, GC192-11, GC192-16, GC192-17, YP215-1, YP217-

13, YP218-12)은 group A의 subgroup I으로, isolate GC192-7

은 group A의 subgroup II로 분류되었다. Group A의 subgroup 

I은 중국(AY464948, EF122501, EF127832, JX079685)과 미국

(JX028594, JX028595)에서 분리된 strain들로 이루어져 있으며, 본 

연구에서 분리된 9개의 isolate들이 이들과 같은 그룹을 형성하

는 것을 통해 근연관계가 높다는 사실을 확인할 수 있었다.

MNSV 발병 조사 및 계통수 분석. 확보된 바이러스 감염 의

심 시료 중 MNSV 감염이 확인된 시료는 총 52개(수박 12개, 멜

론 40개)이며 감염률은 20.2%로 나타났다(Table 1). 기존에 보

고된 MNSV strain들의 부분적 RdRp 염기서열을 토대로 진행된 

계통학적 분석에 따르면, MNSV는 EU-LA genotype, JP melon 

genotype, JP watermelon genotype group의 3개의 group으

로 분리되어 있다(Herrera-Vásquez 등, 2010; Mackie 등 2020). 

본 연구에서는 MNSV로 확인된 isolate들 중 17개 isolate들의 

부분적 RdRp 염기서열을 선행 보고된 MNSV strain들(Herrera-

Vásquez 등, 2010)과 상동성 및 계통학적 분석을 진행하였다. 

MNSV isolate들 중 멜론에서 분리된 12개(CA201-30, CA211-

14, CA212-4, CA216-2, CA222-7, CA222-9, CA224-1, CA226-

1, CY203-1, CY203-13, CY203-20, MNSV-CC-NW)는 일본의 

멜론에서 분리된 reference strain들(AB044291, AB044292, 

AB250684, AB250685, AB250686, AB250687)과 같은 JP mel-

Fig. 1. Virus symptoms of watermelon and muskmelon in naturally infected fields. Zucchini yellow mosaic virus (ZYMV) (A: YI192-5; B: 
GR212-7; C: CC203-4; D: YG211-2); watermelon mosaic virus (WMV) (E: YP215-1; F: YP221-6; G: GC192-16; H: CC191-2); melon necrotic spot 
virus (MNSV) (I: YP191-10; J: YP231-3; K: CY203-20; L: CA222-7). Arrowheads indicate major symptom of each virus.



Research in Plant Disease  Vol. 30  No. 4478

Fig. 2. Phylogenetic tree of zucchini yellow mosaic virus (ZYMV), watermelon mosaic virus (WMV), and melon necrotic spot virus (MNSV) 
isolates. The phylogenetic tree was constructed with MEGA 11 program using the neighbor-joining method with 1,000 bootstrap replicates. 
GenBank accession numbers of all reference strains are shown at the end of nodes. (A) Partial coat protein (CP) from seven ZYMV isolates 
and 65 reference strains were analyzed. Red circles, ZYMV isolates from this study; black circles, ZYMV references; bean common mosaic 
virus (BCMV), soybean mosaic virus (SMV), and WMV, outgroups. (B) Partial CP from 10 WMV isolates and 37 reference strains were analyzed. 
Red circles, WMV isolates from this study; black circles, WMV references; SMV, outgroup. (C) Partial RNA dependent RNA polymerase (RdRp) 
from 17 MNSV isolates and 16 reference strains were analyzed. Red circles, MNSV isolates from this study; black circles, MNSV references; 
cucumber mosaic virus (CMV), outgroup.
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on genotype group으로 분류되었고, 수박에서 분리된 5개의 

isolate들(CW213-1, YP191-10, YP216-10, YP231-3, MNSV-NS-

NW)은 일본의 수박에서 분리된 reference strain들(AB232925, 

AB232926)과 같은 JP watermelon genotype group으로 분류

되었다(Fig. 2C). EU-LA genotype group에 속하는 isolate는 없

었다. 이 결과는 일본에서와 마찬가지로 한국에서 분리된 MNSV 

isolate들이 감염하는 기주에 따라 구분됨을 시사하였다. 

바이러스 복합 감염 분석. 현장에서 채집한 전체 시료 258개 

중 ZYMV, WMV, MNSV 간의 바이러스 복합 감염은 28개 시료에

서 나타났으며, 감염률은 ZYMV+MNSV 6.6%, ZYMV+WMV 3.5%, 

WMV+MNSV 0.8%로 나타났다(Table 1). 감염률이 가장 높은 

ZYMV+MNSV의 경우 2020년 5월에 청양 지역에서 채집한 시료

에서 많았으며 총 14개가 복합 감염이었다. 반면 WMV+MNSV의 

복합 감염은 거의 관찰되지 않아 2022년 7월에 양평 지역에서 채

집한 2개의 시료에서만 발견되었다. ZYMV, WMV, MNSV가 모두 

복합 감염된 시료는 확인되지 않았다. 

본 연구에서 ZYMV, WMV, MNSV의 복합 감염 병징은 각 바이

러스의 단독 감염에 의한 병징과 두드러진 차이를 보이지 않아 

육안 상으로의 구별에는 어려움이 있었다. 바이러스 사이의 상

호작용에 의해서 종종 예측 불가능한 생물학적 병징이 나타나

기도 하므로(Syller, 2012; Zhang 등, 2001), 향후 박과 작물 바이

러스들의 상호작용을 통한 병징 상승 혹은 약화를 이해하기 위

해서는 더 많은 연구가 필요할 것으로 보인다.

요 약

2019년부터 2023년까지 9개 지역의 수박, 멜론 농가에서 

ZYMV, WMV, MNSV의 감염이 의심되는 시료들을 확보하였

다. 각 바이러스의 특이적 primer들을 이용한 RT-PCR을 통해 

총 125개의 시료에서 바이러스 감염이 확인되었다. 감염률은 

ZYMV가 28.7%로 가장 높았으며, MNSV와 WMV가 각각 20.2%

와 12.0%로 나타났다. ZYMV isolate들의 유전적 분석 결과, 계

통수에서 7개의 isolate들 모두 group A로 속했으며, 기존에 보

고된 한국 reference strain들과 함께 subgroup III에 포함되었

다. WMV isolate들 중 9개의 isolate들은 group A의 subgroup 

I에 속하였고 나머지 1개는 group A의 subgroup II에 포함되었

다. MNSV는 수박에서 분리된 isolate들과 멜론에서 분리된 iso-

late들이 계통학적으로 구분되었다. 본 연구의 결과, 지역별 바

이러스들의 감염률을 확인하고 계통학적 분석을 수행하여 수

박, 멜론에 해를 가하는 세 바이러스에 대한 중요한 정보를 보

고할 수 있었다. 
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