
서 론

Salmonella속 균은 사람을 포함한 포유동물에 감염

되어 패혈증, 설사, 폐렴 등을 야기 시키는 인수공통전

염병의 병원체이다(Thorns, 2000). Salmonella 감염증

은 주로 동물 유래 오염된 음식물의 섭취를 통하여 사

람에 감염되며(Borland, 1975; Gomez 등, 1997), 국내

를 비롯하여 세계 여러 나라에서 식중독 원인 세균 중

가장 높은 비율을 차지하고 있다.  

최근까지 2,500여 종 이상의 Salmonella 혈청형이 알

려져 있으며, 이들 혈청형의 대부분은 상피세포의 침

습성에 관계하는 virulence gene인 invA gene을 보유하

고 있다(Chiu와 Ou, 1996; Jeníková 등, 2000). 또한 S.

Typhimurium, S. Enteritidis, S. Choleraesuis, S. dulbin,

S. Gallinarum and S. Pullorum 같은 혈청형은 spvC

gene을 전달하는 독력 plasmid를 가지고 있으며, 이들

plasmid의 크기는 혈청형에 따라 50-94kb 범위로 다양

하다(Gulig와 Curtiss, 1987; Jones 등, 1982;  Guiney 등,

1995;  Kawahara 등, 1988). 

최근 PCR 기법은 임상 가검물에서 병원성 세균의

검출뿐만 아니라 Salmonella속 균에서 장점막 침습성

에 관련된 invA gene와 Salmonella속 균의 성장을 증가

시키고 숙주 면역체계와 상호작용하는 spvC gene의 검

출을 위해 매우 유용하게 사용되어지고 있다(Finlay와

Falkow, 1989; Swamy 등, 1996; Oliveira, 2002). 

현재까지 국내에서 분리한 Salmonella속 균에서 invA
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Poultry and poultry products have been implicated as a major source of Salmonella infection in human, and
infection due to Salmonella serotypes continue to be a major health problem. The presence of two virulence
genes, invA and spvC, in 34 Salmonella isolates obtained from duck farms was investigated. All isolates
contained the invA gene, and spvC gene was found in 20 (58.8%) of 34 Salmonella isolates : S. Typhi-
murium (n==8), S. Fyris (n==5), S. Enteritidis (n==3), S. Typhimurium  var. copenhagen (n==1), S. Haardt
(n==1) and S. Mbandaka (n==1). This study showed the presence of the spvC gene was widely distributed in
between different Salmonella enterica isolates.  
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와 spvC gene의 보유현황에 대한 조사는 드물다. 따라

서 본 연구는 대구, 경북지역 오리농장에서 사육중인

오리의분변으로부터분리한 Salmonella속균에서 invA

및 spvC gene의 분포를 알아보기 위해 실시하였다.

재료 및 방법

공시균주

Salmonella속 균에서 invA와 spvC gene의 검출을 위

해 대구 경북지역 오리농장에서 사육하고 있는 오리의

분변에서 분리하여 본 실험실에 보관중인 Salmonella

야외 분리주 34주를 사용하였다. 이들 공시균의 혈청

형은 다음과 같다. S. Typhimurium(8주), S. Fyris(6주),

S. Haardt(4주), S. Agona(3주), S. Enteritidis (3주), S.

Mbandaka (2주), S. Typhimurium var. copenhagen (1

주), S. Bredeny (1주), S. Indiana (1주), S. Schwabach (1

주), S. London (1주) 및 untyped Salmonella (3주). 

DNA 추출

공시균을 Brain Heart Infusion 평판배지(Difco, USA)

에 도말한 다음 37°C에서 18∼24시간 배양한 후 한 개

의 집락을 선택하여 500µl 멸균증류수에 부유시켰다.

균 부유액은 95°C에서 10분간 boiling한 후, 13,000rpm

에서 5분간 원심분리 한 다음 상층액은 PCR을 위한

재료로 사용하였다.  

invA 및 spvC gene의 검출

유전자 검출을 위한 각각의 primers는(주)바이오니

아(Korea)에 의뢰하여 합성 제작하였다(Table 1). PCR

반응을 위해 AccuPower PCR premix kit (Bioneer)를

사용하였으며, 각각의 primer 1µl와 template DNA 2µl

를 넣은 후 멸균된 증류수를 첨가하여 최종 반응량이

20µl가 되게 하였으며, Tprofessional Thermal Cycler

(Biometra, Germany)를 이용하여 PCR을 수행하였다.

PCR 반응 조건은 94°C에서 1분간 초기 denaturation시

킨 후, 94°C에서 30초 denaturation, 56°C에서 30초

annealing, 72°C에서 2분간 extention 과정을 30회 반복

하였으며, 최종 산물은 72°C에서 10분간 extention하였

다. 증폭된 산물은 1% agarose gel에서 100V로 30분간

전기영동을 실시한 후 자외선을 조사하여 특이 밴드의

유무를 확인 관찰하였다.  

결 과

오리 농장의 분변에서 분리한 Salmonella 34주에 대

하여 PCR에 의한 invA 및 spvC gene의 보유현황을 조

사한 결과는 Table 2와 같다. 공시균 모두가 invA gene

에 특이적인 primer에 의해 244bp의 증폭산물이 확인

되었으며, 동시에 34주중 20주(58.8%)는 spvC gene에

특이적인 primer에 의해 571bp의 증폭산물이 확인되

었다(Fig. 1). 

한편 이들 spvC gene을 보유한 공시균은 S. Typhimu-

rium 8주, S. Typhimurium var. copenhagen 1주, S. Enteri-

tidis 3주, S. Fyris 5주, S. Haardt 2주 및 S. Mbandaka 1
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Fig. 1. PCR products of the invA and spvC gene. Lane M, 100bp
ladder; lane 2, invA gene; lane 4, spvC gene; lanes 3 and 5,
E. coli.

M 1 2 3 4

← 571bp

← 244bp 

Table 1. Sequences of the primers used to detect of invA and spvC genes

Primer name Gene Primer sequence Size (bp) Reference

INVA-F invA 5′-ACAGTGCTCGTTTACGACCTGAAT-3′
244

INVA-R invA 5′-AGACGACTGGTACTGATCGATAAT-3′
Chiu and Ou (1996)

SPVC-F spvC 5′-ACTCCTTGCACAACCAAATGCGGA-3′
571

SPVC-R spvC 5′-TGTCTCTGCATTTCGCCACCATCA-3
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주 이었고, S. Fyris 1주, S. Haardt 2주, S. Mbandaka 1

주, S. Agona 3주, S. Bredeny 1주, S. Indiana 1주, S. Sch-

wabach 1주, S. London 1주 및 untyped Salmonella 3주

에서는 spvC gene이발견되지않았다(Table 2).

고 찰

Salmonella속 균은 자연계에 널리 분포되어 있으면

서 여러 동물에 감염하여 장염과 패혈증 등의 질병을

일으킬 뿐 아니라 환경이나 오염된 식품을 통하여 식

중독을 일으키므로 공중보건학적으로 매우 중요시 되

고 있다(van Duijkeren, 2002). PCR기법은 Salmonella

같은 식중독 원인체의 검출과 동정을 위해 신속하고

믿을 수 있는 방법이다. 더욱이 많은 임상시료에서 상

피세포를 침입하는 단백질을 생성할 수 있는 유전자가

암호화된 invA gene을 이용한 PCR법은 Salmonella의

동정을 위해 널리 사용되어지고 있다(Chiu와 Ou, 1996;

Jeníková 등, 2000; Oliveira, 2002; Salehi 등, 2005; 이

등, 2007). 

이번 조사에서 Salmonella속 균은 혈청형에 관계없

이 공시한 전주가 invA gene을 보유하고 있어 대부분

Salmonella속 균은 invA gene을 보유하고 있다는 이전

연구자들의 결과(Swamy 등, 1996; Abouzeed 등, 2000;

Hudson 등, 2000;  이등, 2009)와일치하였다. 한편 non-

Salmonella속 균은 invA gene을 보유하고 있지 않은 것

으로 알려져 있다(Chiu와 Ou, 1996; Jeníková 등,

2000). 최근까지 S. Typhimurium, S. Enteritidis, S. Chol-

eraesuis, S. Dulbin, S. Gallinarum-Pullorum, S. Abor-

tusovis 및 S. Sendai 등 7종의 Salmonella 혈청형이

spvC gene을 전달하는 독력 plasmid를 보유하고 있는

것으로알려져있다(Guiney 등, 1995; Chiu와 Ou, 1996).

이들 혈청형 중 가금류에 숙주 특이성이 있는 S.

Gallinarum-Pullorum을 제외한 다른 혈청형은 사람에

서 장염의 원인체로 작용하고 있다. 반면 spvC gene을

보유하고 있는 균주라 할지라도 직접적으로 세균의 독

력과는 관련이 없으며(Swamy 등, 1996) 이들 인자가

제대로 발현하기 위해서는 환경, 스트레스 등 기타의

발병 요인이 작용하여야 되는 것으로 생각된다. 금번

조사에서 공시균의 58.8%가 spvC gene을 보유하고 있

었으며 이들 spvC gene의 보유율을 혈청형별로 볼 때,

S. Typhimurium은 공시균 모두가 spvC gene을 보유하

고 있어 Abouzeed 등(2000)이 캐나다의 사람과 소에서

분리된 S. Typhimurium은 전주가 spvC gene을 보유하

고 있다고 보고하여 본 조사의 결과와 일치하였고,

Bolton 등(1999)은 88%, Khan 등(2000)은 97%의 성적

을 보고하여 유사한 결과를 얻었으나, 국내에서 정 등

(2003)이 전남지역의 도축돈에서 28.9% 및 이 등

(2009)이 부산지역 도축장에서 도축된 소와 돼지에서

24.6%만이 spvC gene을 보유하고 있다는 성적과는 상

당한 차이가 있었다. 이는 같은 혈청형이라 할지라도

분리균의 유래에 따라 spvC gene의 보유율은 다소 차

이가 있음을 알 수 있었다. 따라서 다양한 동물 유래에

서 분리한 S. Typhimurium에서 spvC gene의 보유 실태

에 대해 더 많은 조사가 수행되어야 할 것으로 생각된

다. 또한 S. Enteritidis의 경우, 금번 조사에서 비록 시

험 균주 수는 적었지만 공시균 모두가 spvC gene을 보

유하고 있어 이전 연구자들의 결과와 일치하였다

(Abouzeed 등, 2000; Kwag 등, 2008; 이 등, 2009). 이와

같이 spvC gene은 분리균의 유래와는 관계없이 S.

Typhimurium과 S. Enteritidis 사이에서 널리 분포하고

있음을 알 수 있었다. 한편 Abouzeed 등(2000)은 소와

사람에서 분리한 Salmonella 혈청형 중 S. Typhimu-

rium 및 S. Enteritidis 이외에 S. Infantis와 S. Heidelberg

에서도 spvC gene을 보유하고 있다고 보고를 하였고,

이번 조사에서도 S. Typhimurium var. copenhagen, S.

Fyris, S. Haardt 및 S. Mbandaka에서 spvC gene이 검출

되어 spvC gene은 Salmonella속 균 사이에서 널리 분

포함을 알 수 있었다. 한편으로 다른 Salmonella 혈청

형과 비교하여 볼때 S. Typhimurium과 S. Enteritidis에

서 spvC gene의 높은 보유율을 보이는 것에 대하여는
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Table 2. The presence of invA and spvC genes of 34 Salmonella
isolates

Serotypes
No. of No (%). of strains with

strain invA spvC

S. Fyris 6 6 (100) 5 (83.3)
S. Typhimurium var. 

copenhagen
1 1 (100) 1 (100)

S. Typhimurium 8 8 (100) 8 (100)
S. Bredeny 1 1 (100) 0 (0.0)
S. Agona 4 4 (100) 0 (0.0)
S. Schwabach 1 1 (100) 0 (0.0)
S. Mbandaka 2 2 (100) 1 (50.0)
S. London 1 1 (100) 0 (0.0)
S. Haardt 4 4 (100) 2 (50.0)
S. Enteritidis 3 3 (100) 3 (100)
S. London 1 1 (100) 0 (0.0)
Untyped 3 3 (100) 0 (0.0)

Total 34 34 (100) 20 (58.8)
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더 많은 연구가 수행되어야 할 것으로 생각된다. 

이번 조사의 결과 오리에서 분리한 Salmonella에서

독력과 관련이 있는 spvC gene의 존재는 다양한 혈청

형에서 볼 수 있었으며, spvC gene이 사람의 병원성 유

전인자로 그 중요성이 높게 평가되고 있는 점을 고려

해 볼 때(Guiney 등, 1995) 다양한 종류의 가축에서 분

리한 Salmonella속 균에서 이들 유전자에 대한 더 많

은 조사가 필요할 것으로 생각된다. 

결 론

대구, 경북지역에서 사육중인 오리의 분변에서 분리

한 Salmonella 34주에 대하여 PCR에 의한 invA와

spvC gene의 보유현황을 조사한 결과, invA gene은 모

든 공시균에서 발견되었고, spvC gene은 공시균의

58.8%가 보유하고 있었다. spvC gene을 보유한 공시균

은 S. Typhimurium 8주, S. Typhimurium var. copen-

hagen 1주, S. Enteritidis 3주, S. Fyris 5주, S. Haardt 2주

및 S. Mbandaka 1주 등 이었다.  
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