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ABSTRACT 

Detection of causative agents of Lyme disease  

in Rodents in Gwangju City 

 

 

Park So Yeong 

Supervisor: Prof. Dong-Min Kim, MD, PhD 

Department of Biomedical Sciences 

Graduate School of Chosun University 

 

Background: Lyme disease is a vector-borne disease that occurs mainly in North America, 

Europe and Asia, human gets infected by being bitten by a tick infected with a bacterium 

Borrelia species. Symptoms include erythema migrans, fatigue, fever, headache, neck 

stiffness, myalgia, arthralgia and swelling of the lymph nodes. Borrelia species such as 

Borrelia burgdorferi, B. afzelii and B. garinii have been reported as the pathogens of Lyme 

disease, and ticks such as Ixodes scapularis and I. persulcatus have been reported as their 

carriers. For the diagnosis of Lyme disease, either indirect immunofluorescence or enzyme-

linked immunosorbent assay is performed first and then positive specimen is confirmed by 

Western blot test, to isolate and identify the bacteria in a patient sample (blood, etc.) culture or 

molecular method targeting the Borrelia gene can be used. However, there are few reports on 

the prevalence of Lyme disease among tick - borne diseases in Korean wild rodents. This 
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study was carried out to investigate the infection rate of Borellia bacterium, a causative 

organism of Lyme disease, and to investigate the different Borellia species by using wild 

mouse specimens captured in the suburbs of Gwangju Metropolitan City in southwestern 

Korea.  

Experimental method: In October and November 2014, a total of 27 rodents were captured 

at two different sites Gwangsan-gu and Buk-gu in the Gwangju Metropolitan City, South 

Korea. In October, 12 wild mice were caught, and in November 15 wild mice were caught. 

After the anesthesia, the spleen, kidney, liver, heart and lung tissues were collected. Tissues 

were homogenized, genomic DNA was extracted and PCR were performed. Nested PCR were 

performed targeting the pyrG gene and ospA gene specific to Borrelia. The products obtained 

after PCR were purified and sequenced using N-PCR primers to identify the bacteria. 

Result: After PCR, positive specimens were sequenced. N-PCR targeting the pyrG gene 

specific to Borrelia confirmed the PCR positive specimen in 8 out of 27 wild mice. As a result 

of pyrG N-PCR sequence analysis, the positive rate of Borrelia in 27 wild mice captured in 

October and November was 29.63% (8 positive / 27 total) and only detected in spleen, kidney 

and heart tissues. The highest detection rate was found in the heart tissue that is 25.9% (7 

positive / 27 total). The kidney and spleen showed 7.4% positivity (2 positive / 27 total) and 

14.8% positivity (4 positive / 27 total), respectively. The infection rate of B. afzelii was 25.9% 

(7 positive / 27 total) and showed highest detection for B. afzelii in heart tissue. The kidney 

and spleen showed 7.4% (2 positive / 27 total) and 14.8% (4 positive / 27 total) positivity, 

respectively. In the case of B. garinii, the infection rate was 7.4% (2 positive / 27 total) in 

wild mice, while only the spleen tissue showed positive results among the five organs used in 

the experiment. When ospA N-PCR was performed, B. afzelii positive rate was 7.4%, detected 

in only 2 heart tissue among the 27 wild mice captured in October and November, all other 
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tissues did not showed positive result. A phylogenetic tree was constructed using the 

sequences of pyrG DNA fragment from Borrelia-positive tissue samples and pyrG gene from 

various Borrelia strains obtained from GenBank. All of B. afzelii positive specimens lied in 

the same clade of with B. afzelii. It was confirmed that B. garinii, which was detected in two 

wild mice spleen, was also located in the same clade of B. garinii. The pyrG DNA identified 

as B. afzelii positive in each organ showed the 99.1% or more similarity to pyrG gene of B. 

afzelii isolate from the Chinese patient HLJ01 strain. The B. garinii DNA positive for two 

mice spleen tissue were confirmed to have 98.3% or more similarity to B. garinii strains 

SCCH-7 CTP synthase gene isolated from US rodents. 

Conclusion: In this study, B. afzelii, one of the causative bacteria of Lyme disease, was found 

to be highly positive 29.6% in wild mice caught in Buk-gu and Gwangsan-gu, Gwangju 

Metropolitan City. Infection was confirmed in spleen, kidney and especially in heart tissues. B. 

garinii positive rate was 7.4% but only the spleen tissues showed positive result. These results 

indicate that B. afzelii, a Lyme spirochete, shows a high tropism for the heart, and B. garinii 

has a high tropism for the spleen in mice. Therefore, in order to diagnose Lyme disease in 

rodents, detection in these tissues, heart and spleen should be conducted. 

Keywords: Borrelia burgdorferi, B. afzelii, B. garinii, PCR, mites, stripped field mouse
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Ⅰ.   

라 병(Lyme disease)  아 카, 럽, 아시아에  주  생 는 매개체  

(vector-borne disease)  보 아  균에 감염  드 가 사람  물  

균   안  들어가 감염 , 감염  상 상  주  (erythema 

migrans), 피 감, 열, 통, 경 강 , 근 통, 절통, 프절 종창 등  

생한다(18). 라 병  병원체 는 Borrelia burgdorferi, B. afzelii, B. garinii  같  

보 아  균들  보고 어 고, Ixodes scapularis, I. persulcatus 등과 같  

참 드 가 그 매개체  보고 어 다(16). 에 알에  나  드   

(larvae)   들  등  흡 하 , 여 과 듬해  동안 에  탈피한 약  

(nymph)   척 동물과 사람  흡 하는 ,  보 아 균  보 하고 

는 약  흡 하는 숙주에 균  전 시켜 병  한다(1, 21). 내에 는 

1992 년 Ixodes 드  등  한  심 조 에  B. burgdorferi 가 

 었다(15). 또한 2002 년 한  주에  채집  I. nipponensis  

등 에  9개  B. afzelii 균주들  었  ospC 전  rrf (5S)-rrl (23S) 

intergenic spacer  타겟  PCR-RFLP  수행 하여 그 특  규 한  다(9). 

라 병  단  해 는 간접 역 항체 나 역측정  1 차 검사 

 양  나  경  웨스턴블럿  하거나, 또는  검체( 액 등)에  

균  , 동정 하거나 또는 생물학적   16SrRNA 전 나 

pyrG 전  또는 ospA 전  타켓  Nested PCR  Borrelia  동정하는 

 단한다(2-3, 5, 8, 11, 19). 그러나  나라  야생 치 에  

들 드  매개   라 병  병 에 한 보고는 거  없는 실정 다. 
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Borrelia에 특 적  CTP synthase 전  pyrG  outer surface protein A 전  

ospA  타겟 N-PCR  수행하여 들 치 에  감염  하 다. 또한 

들   Borellia 균들  감염  하고  하  감염  Borellia 

species에  차 가 는  하고  행 었다. 
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II. 실험   

Study site and collection of rodents 

2014 년 10 월 터 11 월 2 달동안 주 역시 산  2 개  역에  

(Sherman's live trap)  사 해  야생 치  포 하 다.  치한  

역  시  시골  경계  내에 었고 휴경  논 사  산 루, 숲과 들판, 

무  주 , 물 주  경계 역  포함하고 , 포  한  내에 

비스킷에 콩 터    넣어 미끼  사 하 다. 늦  에 치하고 

다 날 아침에 수거하 , 포   안락사 시켜 야생들  비 , 신 , 간, 

심 , 폐  얻었  -20 ° C에  보 하 다(14) (Figure 1).  

Identification of collected mice 

포   27  치  가 등  (Apodemus agrarius)  었다. 

10 월에는 12 가 포 었고, 11 월에는 15 가 포 었 , 편 상  

가 여 었다(Table 1). 

DNA extraction from mouse samples 

-20 ℃에  보  한 27  야생 들 에  얻  비 , 신 , 심 , 폐, 간  

조  검체  Cell Strainer (70μm, Falcon, Corning, NY, USA)  하여 하 , 

QIAamp DNA Blood & Tissue Mini Kit (QIAGEN, Hilden, Germany)  사 하여 

제조사  침에 라 genomic DNA  했다. 
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PCR amplifications 

Borrelia 전 검  해 AmpliTaq Gold 360 Master Mix(Applied Biosystems, Foster 

city, CA, USA)  Borrelia 에 특 적  pyrG 전  ospA 전  폭할 수 

는 primers  27  야생들 들   검체들(비 , 신 , 간, 폐, 

심 ) 터 한 genomic DNA  하여 nested PCR  수행하 다. pyrG 

전  타겟  한 N-PCR  해 pyrG-1F/pyrG-1R primers (1 차 PCR  

primers), pyrG-2F/pyrG-2R primers (N-PCR  primers)  사 하 , primer  

열  Table 2에 나타나 다. ospA 전  타겟  한 N-PCR  해 Borrel-

ospAF1/ Borrel-ospAR1 primers (1 차 PCR  primers), Borrel-ospAF2/ Borrel-ospAR2 

primers (N-PCR  primers)  사 하 , primer  열  Table 2 에 나타나 

다. PCR  해 5 μM  forward primer  reverse primer 각각 1 μL, Master mix 10 

μL, GC enhancer 2μL, 수 4 μL  루어   20 µL  액  1차 PCR  

실시하 다. N-PCR  해 는 template DNA 에 genomic DNA 신에 1 차 PCR 

product  사 하고 N-PCR  primers  사 한다는 점  제 하고는 1 차 

PCR과 동 한 조건  액  사 하 다. PCR  한 cycling condition  Table 

3 에 나타나 다. PCR 종료  ethidium bromide  첨가한 1.2% agarose gel 에  

전 동  수행하 다.  

Nucleotide sequencing  

염 열  한 PCR product  정제  해  동 하게 전 동  

QIAquick Gel Extraction Kit (QIAGEN, Hilden, Germany)  하여 DNA  

하 다. 게  PCR product 는 염 열 결정  해 젠트(Solgent, 
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Deajeon, Korea)에 하  automatic sequencer (ABI Prism 3730XL DNA analyzer, 

Applied Biosystems, Carlsbad City, California)  N-PCR에 사  primers  하여 

양 향  그 염 열  결정하 다. 결정  염 열  National Center for 

Biotechnology Information (National Institutes of Health)  BLAST network service (Ver 

2.33; www.technelysium.com.au/chromas.html)  하여 하 다.  

Phylogenetic analysis 

그 열  결정  염 열  , contig 생 , 사  검정  DNASTAR-

Lasergene v6, (DNASTAR, Madison, Wisconsin, US) 프 그램  사 하여 수행하 다. 

각 야생들  조  검체들에  얻  pyrG 전  단편  염 열과 

GeneBank 에  얻  다양한 Borrelia 균주들  pyrG 전  열  하여 

ClustalX (Ver 2.0; www.clustal.org/)  하여 Phylogenetic tree  제 하 다. 

Phylogenetic tree  신   해 1,000  bootstrap  

사 하 다(Figure 4). 
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Ⅲ. 결과 

Borrelia 에 특 적 pyrG, ospA 전  타겟  한 N-PCR 결과  27  

야생들   8   다  조 들에  PCR  양  었 , 

PCR  염 열  하 다. pyrG N-PCR 과 sequencing 결과 10 월에 포  

야생 들  12   3 ,  10-3, 10-5, 10-11  에  B. afzelii  존 가 

었 , 들 3  심 조 에   검 었다. 신  경 는 10-11 

 한 에  B. afzelii 가 었고, 것  10-11   심 에  검  

검  B. afzelii  동 하 다. 그러나 10-11   경  심 과 신 에  

검  B. afzelii 는 다  Borrelia species  B. garinii 가 비 에  검 었다. 

10 월에 포  야생 들   10-8   경  비 에 만 B. garinii 가 

검 었 , 동  들  검체  다  조 에 는 검  않았다. 실험  

수행했  10 월달 야생들  12  간과 폐 조 에 는 어 한 Borrelia  

 않았다. ospA 전  타겟  한 N-PCR  경  어 한 조 에  

Borrelia  존 가  않았다. pyrG N-PCR 과 sequencing 결과 11 월에 

포  야생 들  15   4  11-1, 11-6, 11-13, 11-15  에  B. 

afzelii  존 가 었 , 들  심 조 에  PCR양  나타냈다. 

비  경 는 11-6 과 11-13  에  B. afzelii  존 가 검 었고, 신  

경  11-1  에  B. afzelii  존 가 검 었 , 들  심 에  양  

나타난  검체들과 치하 다. 그러나 실험  수행했  11 월달 야생들  

15  간과 폐 조 에 는 어 한 Borrelia   않았다. ospA 전  

타겟  한 N-PCR  sequencing결과 11월 야생들  15   2  11-1과 
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11-6   심 조 에  B. afzelii  존 가 검 었고, 다  조 에 는 

Borrelia  존 가  않았다.  정 해보  pyrG N-PCR  수행 

시 10월과 11월 야생들  27 에  Borrelia 양  29.63% (8  양 /  

27 ) , 실험  수행한 비 , 신 , 폐, 간, 심  조   심 에  가  높  

검  25.9% (7  양 /  27 )  보 , 신 과 비  각각 

7.4%(2  양 /  27 )  14.8%(4  양 /  27 )  나타냈다. 그 고 

B. afzelii  경  야생들 에  25.9% (7  양 /  27 )  감염  

보 , 심 에  25.9% (7  양 /  27 )  감염  보 고, 신 과 

비 에  각각 7.4% (2  양 /  27 )  감염  보 다. B. garinii  경  

야생들 에  7.4% (2  양 /  27 )  감염  보 , 실험에 사  

다 가    하게 비 에 만 검 었다. ospA N-PCR  수행 

시 10 월과 11 월 야생들  27  2  심 에 만 B. afzelii 가 

검 하  그 양  7.4% 고, 다  조 에 는 검  않았다. Borrelia 

양  보  조  검체들  터 얻  pyrG 전  단편  염 열과 

GeneBank 에  얻  다양한 Borrelia 균주들  pyrG 전  열  하여 

phylogenetic tree  제 하 다(Figure 4). Borrelia 양  검  10-3, 10-5, 10-11, 

11-1, 11-6, 11-13, 11-15  들  심 과 신 , 또는 비 에   B. afzelii 는 

 동 한 clade  B. afzelii 에 치하고 었고, 10-8 과 10-11  들  

비 에  검  B. garinii 역시 동 한 clade  B. garinii 에 치하고  

하 다. 상동  검사에  각  검체에  B. afzelii 양   pyrG 

DNA 는 에  B. afzelii HLJ01 균주  pyrG 전   

99% 상  사  보 , 들 2  비 에  양   B. garinii 
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DNA 는 미  치 에   B. garinii strain SCCH-7 CTP synthase gene 과 

98.3% 상  사  보 다. 
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Ⅳ. 고찰 

라 병(Lyme disease)  드  매개 수공통감염병  략 20 종   

그룹  Borrelia burgdorferi sensu lato complex에 해 , B. burgdorferi sensu 

stricto, B. afzelii, B. garinii, B. valaisiana,  B. lusitaniae 등  보고 었다(13). Borrelia 

종들  주  Ixodes species  드 에 해 전파 , 럽에 는 I. ricinus  I. 

persulcatus 가 드  매개체  보고 었고, 아 카에 는 I. scapularis 

본에 는 I. nipponensis, 에 는 I. persulcatus 등  보고 었 , 무엇보다 

내에 는 I. persulcatus, I. nipponensis, I. granulatus, I. ovatus가 Borreia  전파하는 

매개체  보고 었다(13, 20). 1990년   야생들   Ixodes  참 드  

(I. persulcatus, I. nipponesis, I.granulatus)에  B. garinii  B. afzelii 가 검 었다. 

아 카에  라 병  주 B. burgdorferi 에 해 생하  보다 드물게 

B.mayonii 에 한 생  미    역에  보고 었다. 럽과 

아시아에  라 병  B. afzelii 또는 B. garinii 에 해 주  야  만 B. 

burgdorferi에 한 감염   흔하게 생 하  B. spielmanii 또는 B. bavariensis에 

한 감염  드물게 생한다고 알 져 다(20). 내에 는 1993 년 Ixodes 

드  등 에  B. burgdorferi 가 검 었고, 2002 년 I. nipponensis  

등 에  B. afzelii 균주들  검 었다(9, 15). 2008 년 경  DMZ 근처에  

포  1,618  드 (420 개 Pools)  369  치  (등 )  

조 에  뽑  genomic DNA  하여 Borrelia 에 특 적  ospC 전  

타겟 conventional PCR  수행하 , 그 결과 드 에  1%  

양 (16/420)  B. burgdorferi 가 검 었  치 에 는  않았다고 
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보고하 다(4). 그러나 근 내에  채집  I. persulcatus 드 에  B. garinii 

strain 935T가 었고 그 whole-genome sequencing  보고  것 에는 야생 

치  드 에  가  보고  없다(13). 라 병 스피 헤타(Lyme disease 

spirochetes)는 조 에 한 친 (tissue tropism)에  균주  종 특 적  차  

보여 다.  들어 3 개  주  라 병  키는 스피 헤타  Borrelia 

burgdorferi sensu stricto, B. garinii  B. afzelii 균주들  상 징 가 겹쳐 만 

뚜 하게 는 스펙트럼  보 다. 미 에  가  흔한 라 병  원 균  

Borrelia burgdorferi sensu stricto 는 절염(arthritis)과 접하게  , B. 

garinii 는 라 신경보 아 (neuroborreliosis)과  고 B. afzelii 는 만  

피 염(chronic skin lesion acrodermatitis)과  다고 보고하고 다. 

병원체 전파  라 병  징 에  Borrelia 균주들 간에 (variation)가  

동물 연 에  찰 었 , B. burgdorferi 주 B. garinii 주가 역저하 

스에  높  절염  한다고 보고하고 다(7, 10). 한 연 팀  라  

심 염(Lyme Carditis)과 하여 심 사(Sudden Cardiac Death)  검연  

결과 전층심 염(pancarditis)과 B. burgdorferi  심 조 에 한 저한 

친 간에 상 계가  하 다(12). 본 연 에 는 치 에  

라 스피 헤타  B. afzelii 가  심 에 해 높  친  보 고, B. 

garinii  경  비 에 해 높  친  보 다는 것  했다. 포  

치 에  25.9%  상 적  높  Borrelia 감염  어 한  

주 역  라 병에 한 감염 험  높  수  측할 수 다. 라  본 

연 결과  통해 한 에  수공통병원체  라 병  원 균들과 병 , 
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그 고 그들  조  친 에 해 가적  비 연 가 필 하다는 것  

제시한다.  
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V. 결  

본 연 에 는 주 역시  산  근 에  포  야생 들 에  

라 병  원 균  하나 Borrelia afzelii 가 29.6%  높  양  보 고 

, 들  야생들  비 , 신 , 폐, 간, 심  조   특히 심  

조 에  높  감염  보 는것  하 다. 포  들  검체에  B. garinii 

역시 었  7.4%  양  보 고, 하게 비 에 만 검 었다. 

들 결과  통해 라  스피 헤타  B. afzelii  경   심 에 해 높  

친  보 고, B. garinii  경  비 에 해 높  친  보 므 , 

치 에  라 병 단  해 는 심 과 비  하여 검  시 하는 

것  람 하다는 것  알 수 다.  
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Table 1. Mouse identification and entitled number. 

Seral no. Mouse identified name Captured 

month 

Number 

entitled 

1. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) October 10-1 

2. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) October 10-2 

3. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) October 10-3 

4. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) October 10-4 

5. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) October 10-5 

6. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) October 10-6 

7. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) October 10-7 

8. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) October 10-8 

9. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) October 10-10 

10. Stripped field mouse (Apodema agrarius) October 10-11 

11. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) October 10-12 

12. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) October 10-13 

13. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) November 11-1 

14. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) November 11-2 

15. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) November 11-3 

16. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) November 11-4 

17. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) November 11-5 

18. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) November 11-6 

19. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) November 11-7 

20. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) November 11-8 

21. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) November 11-9 

22. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) November 11-10 

23. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) November 11-11 

24. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) November 11-12 

25.  Stripped field mouse (Apodemas agrarius) November 11-13 

26. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) November 11-14 

27. Stripped field mouse (Apodemas agrarius) November 11-15 
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Table 2. Nested PCR primers used in this study. 

PCR  Primer name (sequence) 
Product 
size (bp) 

Reference 

CTP synthase gene 

(pyrG) (external 

primer) 

pyrG-1F (5′-ATTGCAAGTTCTGAGAATA-3′) 

pyrg-1R (5′-CAAACATTACGAGCAAATTC-3′) 
801 19 

CTP synthase gene 

(pyrG) (internal 

primer) 

pyrG-2F (5-′GATATGGAAAATATTTTATTTATTG-3′) 

pyrG-2R (5′-AAACCAAGACAAATTCCAAG-3′) 
707 19 

outer surface protein 

A (ospA )(external 

primer 

Borrel-ospAF1 (5′-GGGAATAGGTCTAATATTAGC-3′) 

Borrel-ospAR1 (5′-CTGTGTATTCAAGTCTGGTTCC-3′) 
427 6 

outer surface protein 

A (ospA ) (internal 

primer) 

Borrel-ospAF2 (5′-CAAAATGTTAGTAGCCTTGAT-3′) 

Borrel-ospAR2 (5′-TCTGTTGATGACTTGTCTTT-3′) 
314 6 
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Table 3. PCR conditions used in this study. 

PCR assay 
Name of 
primers 

PCR conditions PCR 
product 
size (bp) 

Denaturation 

(℃/min) 

Annealing 

(℃/min) 

Extension 

(℃/min) 
Cycles 

CTP synthase gene 

(pyrG) (external 

primer) 

pyrG-1F 
pyrg-1R 

94 (0.5) 45 (0.5) 72 (0.5) 30 801 

CTP synthase gene 

(pyrG) (internal 

primer) 

pyrG-2F/ 
pyrg-2R 

95 (0.5) 49 (0.5) 72 (0.5) 30 707 

outer surface protein 

A (ospA )(external 

primer 

Borrel-
ospAF1 
Borrel-
ospAR2 

94 (0.5) 52 (0.5) 72 (1) 30 427 

outer surface protein 

A (ospA ) (internal 

primer) 

Borrel-
ospAF2/ 
Borrel-
ospAR2 

94 (0.5) 52 (0.5) 72 (1) 30 314 
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Table 4. The organs of the wild mouse (spleen, kidney, liver, heart, lung) Nested PCR results. 

 

Lung Spleen Heart Kidney Liver 

pyrG ospA pyrG ospA pyrG ospA pyrG ospA pyrG ospA 

10-1 - 
 

- 
 

- 
 

- 
 

- 
 

10-2 - 
 

- 
 

- 
 

- 
   

10-3 - 
 

- 
 

+( B. afzelii) - - 
 

- 
 

10-4 - 
 

- 
 

- 
 

- 
   

10-5 - 
 

- 
 

+( B. afzelii) - 
  

- 
 

10-6 - 
 

- 
 

- 
 

- 
 

- 
 

10-7 - 
 

- 
 

- 
 

- 
 

- 
 

10-8 - 
 

+(B. garinii) 
 

- 
 

- 
 

- 
 

10-10 - 
 

- 
 

- 
 

- 
 

- 
 

10-11 - 
 

+(B. garinii) 
 

+( B. afzelii) - +( B. afzelii) 
 

- 
 

10-12 - 
 

- 
 

- 
 

- 
 

- 
 

10-13 - 
 

- 
 

- 
 

- 
 

- 
 

11-1 - 
 

- 
 

+( B. afzelii) +( B. afzelii) +( B. afzelii) 
 

- 
 

11-2 - 
 

- 
 

- 
 

- 
 

- 
 

11-3 - 
 

- 
 

- 
 

- 
 

- 
 

11-4 - 
 

- 
 

- 
   

- 
 

11-5 - 
 

- 
 

- 
 

- 
 

- 
 

11-6 - 
 

+( B. afzelii) 
 

+( B. afzelii) +( B. afzelii) 
  

- 
 

11-7 - 
 

- 
 

- 
 

- 
 

- 
 

11-8 - 
 

- 
 

- 
   

- 
 

11-9 
  

- 
 

- 
 

- 
 

- 
 

11-10 
  

- 
 

- 
 

- 
 

- 
 

11-11 
  

- 
 

- 
 

- 
   

11-12 
  

- 
 

- 
 

- 
 

- 
 

11-13 
  

+( B. afzelii) 
 

+( B. afzelii) - - 
 

- 
 

11-14 
  

- 
 

- 
 

- 
 

- 
 

11-15 
  

- 
 

+( B. afzelii) - - 
 

- 
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Table 5. Sequencing result after pyrG Nested PCR and identification of Borrelia. 

Sample 
Name 

Leng
th 

Sequence  ( pyrG ) Blastn 
result 

Wild_mou
se_10-8-
spleen 

684 GGAAGCAGCAATATTGCTTTTATTCATTTAACCTATGTACCAA
GTCCAGCTGGAATTAATGAGCAAAAATCTAAACCCACTCAACA
GAGTGTTAAAACTTTAAATAAAGCAGGCATTTTCCCCGATTTG
ATATTGCTAGAAGCTCTCAGGTATTAACAGATCAAATCAGAAA
AAAAGTGGCAATGTTTTGTAATGTTGAGATCACTTCTATTATTG
ATAATATTGATGTTTCTACTATTTATGAAATTCCTATATCTTTTT
ACAAACAAGGCGTACATGAGATTTTAAGTTCTAAGTTGAATAT
CAAGGTTGATCCAAAAATAGAAGAGCCTTCAAAGCTTGTAGG
AGTTATAAAATCTAATTTTTTTGCGCCTAAAAAAATTATTAATA
TTGCCATTTGTGGTAAATATGCTGAACTTGATGATTCTTATGCG
TCAATTCGAGAGTCCTTGGTTCATGTTGGAGCTAATTTGGATTT
ACTTATTAAAAGCACTCTAATTGATTCTAATGATTTAAATGAG
AATTATTTAAAAGAGTTTGACGGCATTATTGTTCCCGGCGGCTT
TGGGGGGAAAGGATATGAGGGTAAAATTATTGCTATT 

Borrelia 
garinii 
strain 
SCCH-7 
CTP 
synthase 
gene, 
partial cds 

Wild_mou
se_10-11-
spleen 

666 GGAAGCAGCAATATTGCTTTTATTCATTTAACCTATGTACCAA
GTCCAGCTGGAATTAATGAGCAAAAATCTAAACCCACTCAACA
GAGTGTTAAAACTTTAAATAAAGCAGGCATTTTCCCCGATTTG
ATTATTGCTAGAAGCTCTCAGGTATTAACAGATCAAATCAGAA
AAAAAGTGGCAATGTTTTGTAATGTTGAGATCACTTCTATTATT
GATAATATTGATGTTTCTACTATTTATGAAATTCCTATATCTTTT
TACAAACAAGGCGTACATGAGATTTTAAGTTCTAAGTTGAATA
TCAAGGTTGATCCAAAAATAGAAGAGCTTTCAAAGCTTGTAGG
AGTTATAAAATCTAAYTTTTTTGCGCCTAAAAAAATTATTAATA
TTGCCATTTGTGGTAAATATGCTGAACTTGATGATTCTTATGCG
TCAATTCGAGAGTCTTTGGTTCATGTTGGAGCTAATTTGGATTT
ACTTATTAAAAGCACTCTAATTGATTCTAATGATTTAAATGAG
AATTATTTAAAAGAGTTTGACGGCATTATTGTTCCCGGCGGCTT
TGGGGGGAAAGGATATGAGGGTAAAATTATTGCTATT 

Borrelia 
garinii 
strain 
SCCH-7 
CTP 
synthase 
gene, 
partial cds 

Wild_mou
se_11-6-
spleen 

684 GGAAGTGGTAATATTGCTTTTATTCATTTAACCTATGTACCAAG
TCCAGTTGGAATTAATGAGCAAAAATCTAAACCCACCCAACAA
AGTGTTAAAACTTTAAATAAAGCAGGCATTTTCCCTGATTTGA
TTATTGCTAGAAGTTCTCAAGTATTGACAGATCAAATCAGAAA
AAAAATAGCAATGTTTTGTAATGTTGAGAGTACTTCTATTATTG
ATAATATTGATGTTTCTACTATTTATGAAATTCCCATATCTTTTT
ACAAGCAAGGTGTGCATGAGATTTTAAGTTCTAAGTTGAATAT
TAAGGTTGACCCAAAAATAGGAGAGCTTTCAAGGCTTGTAGGG
ATTATAAAATCTAATTTTTTTGTGCCAAAAAAATTATTAATATT
GCTATTTGTGGTAAGTATGCTGAACTTGATGATTCTTATGCGTC
AATTAGAGAGTCTTTGGTTCATGTTGCAGCTAATTTGGATTTAC
TTATTAAAAGCACTCTCATTGATTCTAATGATTTAAATGAAAG
CTGTTTGAAGGATTTTGACGGTATTATTGTTCCCGGTGGCTTTG
GGGGCAAAGGATATGAGGGCAAGATTATTGCTATT 

Borrelia 
afzelii 
HLJ01, 
complete 
genome 

Wild_mou
se_11-13-
spleen 

681 GGAAGTGGTAATATTGCTTTTATTCATTTAACCTATGTACCAAG
TCCAGTCGGAATTAATGAGCAAAAATCTAAACCCACTCAACAA
AGTGTTAAAACTTTAAATAAAGCAGGCATTTTCCCTGATTTGA
TTATTGCTAGAAGTTCTCAAGTATTGACAGATCAAATCAGGAA
AAAAATAGCAATGTTTTGTAATGTTGAGAGTACTTCTATTATTG
ATAATATTGATGTTTCTACTATTTATGAAATTCCCATATCTTTTT
ACAAACAAGGTGTGCATGAGATTTTAAGTTCTAAGTTGAATAT
TAAGGTTGACCCAAAAATAGAAGAGCTTTCAAGGCTTGTAGGG
ATTATAAAATCTAATTTTTTTGTGCCTAAAAAAATTATTAATAT
TGCTATTTGTGGTAAGTATGCTGAACTTGATGATTCTTATGCGT
CAATTAGAGAGTCTTTGGTTCATGTTGCAGCTAATTTGGATTTA 
CTTATTAAAAGCACTCTCATTGATTCTAATGGTTTAAATGAAA
GCTGTTTGAAGGATTTTGACGGTATTATTGTTCCCGGTGGCTTT
GGGGGCAAAGGATATGAGGGTAAGATTATTGCTATT 

Borrelia 
afzelii 
HLJ01, 
complete 
genome 
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Wild_mou
se_10-3-
heart 

685 TATTTTATTTATTGAGACAGTAAGGCAAATAAGACATGAGGTT
GGAAGTGGTAATATTGCTTTTATTCATTTAACCTATGTACCAAG
TCCAGTTGGAATTAATGAGCAAAAATCTAAACCCACTCAACAA
AGTGTTAAAACTTTAAATAAAGCAGGCATTTTCCCTGATTTGA
TTATTGCTAGAAGTTCTCAAGTATTGACAGATCAAATCAGAAA
AAAAATAGCAATGTTTTGTAATGTTGAGAGTACTTCTATTATTG
ATAATATTGATGTTTCTACTATTTATGAAATTCCCATATCTTTTT
ACAAACAAGGTGTGCATGAGATTTTAAGTTCTAAGTTGAATAT
TAAGGTTGACCCAAAAATAGAAGAGCTTTCAAGGCTTGTGGGG
ATTATAAAATCTAATTTTTTTGTGCCTAAAAAAATTATTAATAT
TGCTATTTGTGGTAAGTATGCTGAACTTGATGATTCTTATGCGT
CAATTAGAGAGTCTTTGGTTCATGTTGCAGCTAATTTGGATTTA
CTTATTAAAAGCACTCTCATTGATTCTAATGATTTAAATGAAA
GCTGTTTGAAGGATTTTGACGGTATTATTGTTCCCGGTGGCTTT
GGGGGTAAAGGATATGAGGGCAAGATTATTGCCATTAAATAT
GCTCGCGAGAATAATATTCCCTTTCTTGGAATT 

Borrelia 
afzelii 

HLJ01, 
complete 
genome 

Wild_mou
se_10-5-
heart 

689 ATATTTTATTTATTGAGACAGTAAGGCAAATAAGACATGAGGT
TGGAAGTGGTAATATTGCTTTTATTCATTTAACCTATGTACCAA
GTCCAGTTGGAATTAATGAGCAAAAATCTAAACCCACCCAACA
AAGTGTTAAAACTTTAAATAAAGCAGGCATTTTCCCTGATTTG
ATTATTGCTAGAAGTTCTCAAGTATTGACAGATCAAATCAGAA
AAAAAATAGCAATGTTTTGTAATGTTGAGAGTACTTCTATTATT
GATAATATTGATGTTTCTACTATTTATGAAATTCCCATATCTTT
TTACAAGCAAGGTGTGCATGAGATTTTAAGTTCTAAGTTGAAT
ATTAAGGTTGACCCAAAAATAGGAGAGCTTTCAAGGCTTGTAG
GGATTATAAAATCTAATTTTTTTGTGCCTAAAAAAATTATTAAT
ATTGCTATTTGTGGTAAGTATGCTGAACTTGATGATTCTTATGC
GTCAATTANAGAGTCTTTGGTTCATGTTCAGCTAATTTGGATTT
ACTTATTAAAAGCACTCTCATTGATTCTAATGATTTAAATGAA
AGCTGTTTGAAGGATTTTGACGGTATTATTGTTCCCGGTGGCTT
TGGGGGTAAAGGATATGAGGGCAAGATTATTGCTATTAAATAT
GCTCGCGAGAATAATATTCCCTTTCTTGGAATTTGTC 

Borrelia 
afzelii 

HLJ01, 
complete 
genome 

Wild_mou
se_10-11-
heart 

681 TTATTTATTGAGACAGTAAGGCAAATAAGACATGAGGTTGGAA
GTGGTAATATTGCTTTTATTCATTTAACCTATGTACCAAGTCCA
GTTGGAATTAATGAGCAAAAATCTAAACCCACTCAACAAAGTG
TTAAAACTTTAAATAAAGCAGGCATTTTCCCTGATTTGATTATT
GCTAGAAGTTCTCAAGTATTGACAGATCAAATCAGAAAAAAA
ATAGCAATGTTTTGTAATGTTGAGAGTACTTCTATTATTGATAA
TATTGATGTTTCTACTATTTATGAAATTCCCATATCTTTTTACAA
ACAAGGTGTGCATGAGATTTTAAGTTCTAAGTTGAATATTAAG
GTTGACCCAAAAATAGAAGAGCTTTCAAGGCTTGTGGGGATTA
TAAAATCTAATTTTTTTGTGCCTAAAAAAATTATTAATATTGCT
ATTTGTGGTAAGTATGCTGAACTTGATGATTCTTATGCGTCAAT
TAGAGAGTCTTTGGTTCATGTTGCAGCTAATTTGGATTTACTTA
TTAAAAGCACTCTCATTGATTCTAATGATTTAAATGAAAGCTG
TTTGAAGGATTTTGACGGTATTATTGTTCCCGGTGGCTTTGGGG
GTAAAGGATATGAGGGCAAGATTATTGCCATTAAATATGCTCG
CGAGAATAATATTCCCTTTCTTGGAATT  

Borrelia 
afzelii 

HLJ01, 
complete 
genome 

Wild_mou
se_11-1-
heart 

700 AAAATATTTTATTTATTGAGACAGTAAGGCAAATAAGACATGA
GGTTGGAAGTGGTAATATTGCTTTTATTCATTTAACCTATGTAC
CAAGTCCAGTTGGAATTAATGAGCAAAAATCTAAACCCACTCA
ACAAAGTGTTAAAACTTTAAATAAAGCAGGCATTTTCCCTGAT
TTGATTATTGCTAGAAGTTCTCAAGTATTGACAGATCAAATCA
GAAAAAAAATAGCAATGTTTTGTAATGTTGAGAGTACTTCTAT
TATTGATAATATTGATGTTTCTACTATTTATGAAATTCCCATAT
CTTTTTACAAACAAGGTGTGCATGAGATTTTAAGTTCTAAGTTG
AATATTAAGGTTGACCCAAAAATAGAAGAGCTTTCAAGGCTTG
TGGGGATTATAAAATCTAATTTTTTTGTGCCTAAAAAAATTATT
AATATTGCTATTTGTGGTAAGTATGCTGAACTTGATGATTCTTA
TGCGTCAATTAGAGAGTCTTTGGTTCATGTTGCAGCTAATTTGG
ATTTACTTATTAAAAGCACTCTCATTGATTCTAATGATTTAAAT
GAAAGCTGTTTGAAGGATTTTGACGGTATTATTGTTCCCGGTG
GCTTTGGGGGTAAAGGATATGAGGGCAAGATTATTGCCATTAA
ATATGCTCGCGAGAATAATATTCCCTTTCTTGGAATTTGTCTTG
GTTT 

Borrelia 
afzelii 

HLJ01, 
complete 
genome 
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Wild_mou
se_11-6-
heart 

655 TATTTATTGAGACAGTAAGGCAAATAAGACATGAGGTTGGAA

GTGGTAATATTGCTTTTATTCATTTAACCTATGTACCAAGTCCA

GTCGGAATTAATGAGCAAAAATCTAAACCCACTCAACAAAGT

GTTAAAACTTTAAATAAAGCAGGCATTTTCCCTGATTTGATTAT

TGCTAGAAGTTCTCAAGTATTGACAGATCAAATCAGGAAAAAA

ATAGCAATGTTTTGTAATGTTGAGAGTACTTCTATTATTGATAA

TATTGATGTTTCTACTATTTATGAAATTCCCATATCTTTTTACAA

ACAAGGTGTGCATGAGATTTTAAGTTCTAAGTTGAATATTAAG

GTTGACCCAAAAATAGAAGAGCTTTCAAGGCTTGTAGGGATTA

TAAAATCTAATTTTTTTGTGCCTAAAAAAATTATTAATATTGCT

ATTTGTGGTAAGTATGCTGAACTTGATGATTCTTATGCGTCAAT

TAGAGAGTCTTTGGTTCATGTTGCAGCTAATTTGGATTTACTTA

TTAAAAGCACTCTCATTGATTCTAATGGTTTAAATGAAAGCTG

TTTGAAGGATTTTGACGGTATTATTGTTCCCGGTGGCTTTGGGG

GCAAAGGATATGAGGGTAAGATTATGCTATAAATATGCTCGCG

AGA  

Borrelia 
afzelii 

HLJ01, 
complete 
genome 

Wild_mou
se_11-13-
heart 

698 AATATTTTATTTATTGAGACAGTAAGGCAAATAAGACATGAGG
TTGGAAGTGGTAATATTGCTTTTATTCATTTAACCTATGTACCA
AGTCCAGTCGGAATTAATGAGCAAAAATCTAAACCCACTCAAC
AAAGTGTTAAAACTTTAAATAAAGCAGGCATTTTCCCTGATTT
GATTATTGCTAGAAGTTCTCAAGTATTGACAGATCAAATCAGA
AAAAAAATAGCAATGTTTTGTAATGTTGAGAGTACTTCTATTA
TTGATAATATTGATGTTTCTACTATTTATGAAATTCCCATATCT
TTTTACAAACAAGGTGTGCATGAGATTTTAAGTTCTAAGTTGA
ATATTAAGGTTGACCCAAAAATAGAAGAGCTTTCAAGGCTTGT
GGGGATTATAAAATCTAATTTTTTTGTGCCTAAAAAAATTATTA
ATATTGCTATTTGTGGTAAGTATGCTGAACTTGATGATTCTTAT
GCGTCAATTAGAGAGTCTTTGGTTCATGTTGCAGCTAATTTGG
ATTTACTTATTAAAAGTACTCTCATTGATTCTAATGATTTAAAT
GAAAGCTGTTTGAAGGATTTTGACGGTATTATTGTTCCCGGTG
GCTTTGGGGGCAAAGGATATGAGGGCAAGATTATTGCCATTAA
ATATGCTCGCGAGAATAATATTCCCTTTCTTGGAATTTGTCTTG
GTTT 

Borrelia 
afzelii 

HLJ01, 
complete 
genome 

Wild_mou
se_11-15-
heart 

680 TTATTTATTGAGACAGTAAGGCAAATAAGACATGAGGTTGGAA
GTGGTAATATTGCTTTTATTCATTTAACCTATGTACCAAGTCCA
GTCGGAATTAATGAGCAAAAATCTAAACCCACTCAACAAAGT
GTTAAAACTTTAAATAAAGCAGGCATTTTCCCTGATTTGATTAT
TGCTAGAAGTTCTCAAGTATTGACAGATCAAATCAGGAAAAAA
ATAGCAATGTTTTGTAATGTTGAGAGTACTTCTATTATTGATAA
TATTGATGTTTCTACTATTTATGAAATTCCCATATCTTTTTACAA
ACAAGGTGTGCATGAGATTTTAAGTTCTAAGTTGAATATTAAG
GTTGACCCAAAAATAGAAGAGCTTTCAAGGCTTGTAGGGATTA
TAAAATCTAATTTTTTTGTGCCTAAAAAAATTATTAATATTGCT
ATTTGTGGTAAGTATGCTGAACTTGATGATTCTTATGCGTCAAT
TAGAGAGTCTTTGGTTCATGTTGCAGCTAATTTGGATTTACTTA
TTAAAAGCACTCTCATTGATTCTAATGGTTTAAATGAAAGCTG
TTTGAAGGATTTTGACGGTATTATTGTTCCCGGTGGCTTTGGGG
GCAAAGGATATGAGGGTAAGATTATTGCTATTAAATATGCTCG
CGAGAATAATATTCCCTTTCTTGGAAT 
 

Borrelia 
afzelii 

HLJ01, 
complete 
genome 

Wild_mou
se_10-11-
kidney 

680 TTATTTATTGAGACAGTAAGGCAAATAAGACATGAGGTTGGAA
GTGGTAATATTGCTTTTATTCATTTAACCTATGTACCAAGTCCA
GTTGGAATTAATGAGCAAAAATCTAAACCCACTCAACAAAGTG
TTAAAACTTTAAATAAAGCAGGCATTTTCCCTGATTTGATTATT
GCTAGAAGTTCTCAAGTATTGACAGATCAAATCAGAAAAAAA
GTAGCAATGTTTTGTAATGTTGAGAGTACTTCTATTATTGATAA
TGTTGATGTTTCTACTATTTATGAAATTCCCATATCTTTTTACAA
ACAAGGTGTGCATGAGATTTTAAGTTCTAAGTTGAATATTAAG
GTTGACCCAAAAATAGAAGAGCTTTCAAGGCTTGTAGGGATTA
TAAAATCTAATTTTTTTGTGCCTAAAAAAATTATTAATATTGCT
ATTTGTGGTAAGTATGCTGAACTTGATGATTCTTATGCGTCAAT
TAGAGAGTCTTTGGTTCATGTTGCAGCTAATTTGGATTTACTTA

Borrelia 

afzelii 

PKo, 

complete 

genome 
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TTAAAAGCACTCTCATTGATTCTAATGATTTAAATGAAAGCTG
TTTGAAGGATTTTGACGGTATTATTGTTCCCGGCGGCTTTGGAG
GTAAAGGATATGAGGGCAAGATTATTGCTATTAAATATGCTCG
CGAGAATAATATTCCCTTTCTTGGAAT 

Wild_mou
se_11-1-
kidney 

700 AAAATATTTTATTTATTGAGACAGTAAGGCAAATAAGACATGA
GGTTGGAAGTGGTAATATTGCTTTTATTCATTTAACCTATGTAC
CAAGTCCAGTTGGAATTAATGAGCAAAAATCTAAACCCACTCA
ACAAAGTGTTAAAACTTTAAATAAAGCAGGCATTTTCCCTGAT
TTGATTATTGCTAGAAGTTCTCAAGTATTGACAGATCAAATCA
GAAAAAAAATAGCAATGTTTTGTAATGTTGAGAGTACTTCTAT
TATTGATAATATTGATGTTTCTACTATTTATGAAATTCCCATAT
CTTTTTACAAACAAGGTGTGCATGAGATTTTAAGTTCTAAGTTG
AATATTAAGGTTGACCCAAAAATAGAAGAGCTTTCAAGGCTTG
TGGGGATTATAAAATCTAATTTTTTTGTGCCTAAAAAAATTATT
AATATTGCTATTTGTGGTAAGTATGCTGAACTTGATGATTCTTA
TGCGTCAATTAGAGAGTCTTTGGTTCATGTTGCAGCTAATTTGG
ATTTACTTATTAAAAGCACTCTCATTGATTCTAATGATTTAAAT
GAAAGCTGTTTGAAGGATTTTGACGGTATTATTGTTCCCGGTG
GCTTTGGGGGTAAAGGATATGAGGGCAAGATTATTGCCATTAA
ATATGCTCGCGAGAATAATATTCCCTTTCTTGGAATTTGTCTTG
GTTT 

Borrelia 
afzelii 

HLJ01, 
complete 
genome 
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Table 6. Sequencing result after ospA Nested PCR and identification of Borrelia. 

Sample 
Name 

Lengt
h (bp) 

Sequence (ospA) Blastn result Identification 

11-1M-
heart 

290 

TTGTCTTTAGAACTTACTTTTCTTGACACTAATG
TTTTGCCATCTTCTTTGAAAAGTTCGAATGTGGT
TTTACTTAGATCGTCAGCAATTGTTAATTTTGCT
TTACTTTTGTCATCTTTTGTACCTTCAAGCACCC
CAGAACCATTGTCTTTATCAGAAGTTCCTTTTA
GCTCAATCTTGTCTACTGTTGCCTTTAGACTGTA
CTTACCGTCTTTGTCTTTTTCTTTACTTACAAGA
ACTTTCATCTCACCAGGCAAATCTACTGAAGCG
CTGTTTTTTTCATCAAGGCT 

Borreliella 
afzelii strain 
BO23 plasmid 
lp54-lp38 
fusion, 
complete 
sequence  

 290/290 
(100%) 

11-6M-
heart 

290 

TTGTCTTTAGAACTTACTTTTCTTGACACTAATG
TTTTGCCATCTTCTTTGAAAAGTTCGAATGTGGT
TTTACTTAGATCGTCAGCAATTGTTAATTTTGCT
TTACTTTTGTCATCTTTTGTACCTTCAAGCACCC
CAGAACCATTGTCTTTATCAGAAGTTCCTTTTA
GCTCAATCTTGTCTACTGTTGCCTTTAGACTGTA
CTTACCGTCTTTGTCTTTTTCTTTACTTACAAGA
ACTTTCATCTCACCAGGCAAATCTACTGAAGCG
CTGTTTTTTTCATCAAGGCT 

Borreliella 
afzelii strain 
BO23 plasmid 
lp54-lp38 
fusion, 
complete 
sequence  

 288/288 
(100%) 
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Figure 1. Map of wild rodent collection sites. A. Buk-gu, B. Gwangsan-gu in Gwangju 
Metropolitan Area (MA), Republic of Korea showing the location of study site, Gwangju city, 
which is located in south part of South Korea. 
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Figure 2. PyrG N-PCR for spleen, heart and lung tissue of the mice captured in October. 
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Figure 3. PyrG N-PCR for spleen, kidney and heart tissue of the mice captured in November. 
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Figure 4. Phylogenetic tree for pyrG (603bp) gene sequences of isolates obtained from mouse 

tissue. 
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