
서    론

대장균은 신생자돈이나 이유자돈의 설사, 부종, 패혈증 등 다

양한 질병을 유발한다. 특히 설사와 부종병은 발병률과 폐사율

이 높을 뿐 아니라, 증체율 감소 등으로 경제적 손실을 초래하

므로 양돈산업에서 관심이 매우 크다(Zimmerman 등, 2019; 

Misumi 등, 2021).

이러한 병원성 대장균은 독소 산생능, 부착인자 등 질병을 유

발하는 방식에 따라서 장독소형 대장균(ETEC), 부종병대장균

(EDEC)과 장출혈성대장균(EHEC)을 포함하는 시가독소생성 대

장균(STEC), 장병원성 대장균(EPEC), 장외병원성 대장균(Ex-

PEC)으로 구분한다. ETEC가 산생하는 장독소로는 heat-labile 

enterotoxin (LT), heat-stable enterotoxin (ST), enteroag-

gregative heat-stable enterotoxin 1 (EAST1) 등이 알려져 

있으며 이들 장독소는 돼지에서 분비성 설사를 유발하여 심각한 

탈수와 전해질 불균형에 이르게 한다. 또한 설사증을 보이는 돼
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Pathogenic Escherichia coli is the cause of a wide range of diseases in pigs, including diarrhea, edema 
disease, and septicemia. Diarrhea caused E. coli may result in significant economic losses, making 
pathogenic E. coli an important pathogen for the swine industry. This study investigated the preva-
lence of virulence factor genes, antimicrobial resistance phenotypes, and resistance genes in E. coli 
isolated from feces of piglets in Korea between 2017 and 2020. As a result, 119 pathogenic E. coli 
isolates were obtained from 601 fecal samples. The F4 adhesin gene and the STb enterotoxin gene 
were commonly present in E. coli isolated from diarrhea samples. The dominant virulotypes of iso-
lates from diarrhea samples were STb, Stx2e, and F4:LT:STb. More than 80% of the screened isolates 
were resistant to ampicillin, sulfisoxazole, chloramphenicol, or tetracycline. To confirm the resistance 
mechanisms for β-lactam or quinolone, we investigated the genotypic factors of resistance. Each of 
the ceftiofur-resistant E. coli produced an extended-spectrum β-lactamase encoded by blaCTX-M-14, 
blaCTX-M-27, and blaCTX-M-55. And all ciprofloxacin-resistant E. coli harbored mutations in quinolone-
resistance-determining-regions. In addition, some of the ciprofloxacin-resistant E. coli contained the 
plasmid-mediated-quinolone-resistance genes such as qepA, qnrB1, or qnrD. This study has con-
firmed that the F4 fimbria and the STb enterotoxin are the most predominant in pathogenic E. coli 
isolated from piglets with diarrhea in Korea and there is a great need for responsible and prudent use 
of antimicrobials to treat colibacillosis.
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지에서 EDEC가 분리되기도 하는데, EDEC가 산생하는 shiga 

toxin 2e (Stx2e)는 순환계로 흡수되어 모세혈관의 손상을 일

으켜 부종병을 유발한다(Dubreuil 등, 2016; Zimmerman 등, 

2019; Misumi 등, 2021).

ETEC와 EDEC는 일반적으로 부착인자를 이용하여 숙주의 

소장 상피세포에 부착한 후 독소를 산생하기 때문에 숙주에서 

부착인자에 대한 수용기의 존재가 감수성을 결정하는 것으로 보

고된다. 부착인자 중 선모는 F4 (K88), F5 (K99), F6 (987P), 

F18, F41 등이 주로 알려져 있는데, 돼지에서 F4의 수용기는 모

든 일령에서 발현되고 F5, F6, F41의 수용기는 출생 후부터 발

현이 점차 감소하는 반면 F18의 수용기는 이유 후부터 발현된

다. 따라서 F5, F6, F41 대장균은 주로 포유자돈에서 설사를 유

발하고 F18 대장균은 이유자돈에서, F4 대장균은 모든 일령의 

돼지에서 설사를 유발할 수 있는 것으로 보고된다(Dubreuil 등, 

2016; Zimmerman 등, 2019).

선모를 이용한 백신은 대장균의 부착을 방해하는 항체를 유

도하므로 설사 예방에 매우 유용한 것으로도 알려져 있다(Du-

breuil 등, 2016; Zimmerman 등, 2019). 따라서 설사증을 예

방하기 위한 전략으로 병원성 대장균의 부착인자에 대한 조사

가 수행되고 있다. 국내 연구에서는 이전에 F5가 유행하다가, 

2000년대 후반부터 F4가 우세형이 되었으며, 최근에는 F18과 

함께 F4도 유행하는 것으로 확인된다. 부착인자와 더불어 독소 

유전자의 유행형도 함께 조사되는데 과거에는 EAST1, STb, LT

가 우세하였으나, 최근에는 STb, EAST1, Stx2e의 검출률이 높

았다(Byun 등, 2013; Do 등, 2020). 해외 연구에서는 일본에서

는 부착인자로 F4가 유행했었고, 미국에서는 부착인자로 F4가, 

독소로는 STb, LT가 유행했었다고 보고된 바 있다(Katsuda 등, 

2006; Zhang 등, 2007). 그리고 유럽에서는 F4와 EAST1 또

는 STb가 우세하였다(Luppi 등, 2016; Brand 등, 2017; Vidal 

등, 2020).

한편 대부분의 양돈장에서는 대장균증뿐만 아니라 여러 질병

의 치료를 위하여 다양한 항생제를 사용하고 있다. 그러나 장기

간의 항생제 사용과 오남용에 의한 내성균의 출현은 양돈산업뿐 

아니라 공중보건 측면에서도 매우 중요한 문제를 가져온다. 따

라서 전 세계 국가들은 WHO를 중심으로 항생제 내성에 대응하

기 위한 글로벌 행동계획을 수립하여 추진하고 있으며 우리나라

에서도 범부처 차원의 「국가 항생제 내성 관리대책」을 수립하고 

수의 분야에서 항생제 내성률을 조사하여 공표하고 있다. 이 조

사에 따르면 국내 돼지 유래 대장균의 70% 이상이 ampicillin, 

chloramphenicol, sulfisoxazole, streptomycin, tetracy-

cline에 내성이 있었다(식품의약품안전평가원 등, 2021). 유럽

식품안전청 보고에서도 전 세계에서 돼지로부터 분리된 대장균

의 70% 이상이 aminopenicillin, sulfonamide, tetracycline

계 항생제에 내성임을 확인할 수 있다. 그리고 아시아에서 3세

대 cephalosporin, flouroquinolone계 항생제에 대한 대장

균의 내성률이 유럽 등 다른 대륙에 비하여 높다고 보고하였다

(Nielsen 등, 2021).

이러한 내용을 배경으로 본 연구에서는 양돈장 자돈의 분변에

서 대장균을 분리하여 우점하는 선모 및 ETEC 장독소 유전자

의 분포상황을 조사하였다. 아울러 분리균주에 대한 항생제 내

성 양상 파악과 더불어 3세대 cephalosporin과 flouroquino-

lone 내성유전자를 분석하였다.

재료 및 방법

시료 내역

2017년부터 2020년 7월까지 국내 25개의 양돈장(경기 2, 경

남 13, 경북 6, 전남 1, 제주 2, 충남 1)에서 36회에 걸쳐 포유자

돈(n=180)과 이유자돈(n=421)으로부터 총 601개의 분변샘플

을 수집하였다. 분변은 채취한 당일 냉장 상태로 운반하여 균분

리 재료로 사용하였다. 분변은 Bristol stool chart (Heaton과 

Lewis, 1997)에 따라 설사(n=440)와 비설사(n=161)로 구분하

였다.

대장균 분리 및 동정

채취한 분변은 MacConkey agar plate (BD, France)에 

접종하여 37℃에서 24시간 배양하였다. 이후 핑크색 집락을 

Eosin Methylene Blue agar (Oxoid, England)로 계대하

여 37℃, 24시간 배양한 후 금속성 광택의 의심집락을 선발하

고 Vitek-MS (BioMerieux, Germany)로 대장균을 동정하였

다. 동정된 대장균은 blood agar plate (Synergy Innovation, 

Korea)에 획선접종하여 용혈성을 확인하였다.

선모 및 독소 유전자 검출

분리된 대장균에 대하여 선모 유전자 5종(F4, F5, F6, F18, 

F41)과 독소 유전자 4종(LT, STa, STb, Stx2e)을 Zhang 등 

(2007)의 방법을 응용하여 PCR 방법으로 검출하였다. 검사한 

선모 및 독소 유전자가 한 종류 이상 검출되거나 용혈성을 갖는 

경우 병원성 대장균으로 분류하였다.
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최소발육억제농도 측정

항생제 감수성 판정을 위하여 최소발육억제농도(MIC)를 측정

하였으며, 상용화된 MIC panel (Thermo Fisher Scientific, 

USA)을 사용하여 제조사의 설명서에 따라 실험을 수행하였다. 

사용된 항생제는 amoxicillin-clavulanic acid, ceftazidime, 

ceftiofur, cefepime, cefoxitin, meropenem, ampicillin, 

gentamicin, streptomycin, sulfisoxazole, trimethoprim-

sulphamethoxazole, colistin, chloramphenicol, nalidixic 

acid, ciprofloxacin 및 tetracycline으로 총 16종이었다. 감

수성 판정기준은 Clinical Laboratory Standard Institute 

(2018), European Committee on Antimicrobial Suscepti-

bility Testing (2018), 또는 National Antimicrobial Resis-

tance Monitoring System (2014)의 기준에 따랐다. 

내성유전자 검사

항생제 감수성 검사에서 ceftiofur에 내성을 보인 대장균을 

대상으로 extended spectrum β-lactamase (ESBL) family 

중 CTX-M 유전자(blaCTX-M)의 변이를 확인하였다(Pagani 등, 

2003; Branger 등, 2005). 또한 ciprofloxacin에 내성을 보

인 대장균을 대상으로 quinolone resistance determining 

region (QRDR)의 gyrA, gyrB, parC, parE 유전자 상의 염기

서열 변이를 확인하였다. 아울러 plasmid mediated quino-

lone resistance (PMQR) 결정유전자인 qnrA, qnrB1, qnrB4, 

qnrD, qnrS, acc(6´)Ib-cr, qepA, oqxA, oqxB의 증폭 여부를 

검사하였다(Cattoir 등, 2008; Kim 등, 2009; Kim 등, 2011).

통계 분석

조사한 결과들의 관계성은 c2검정을 수행하여 결정하였다. P-

value가 0.05 미만 (P<0.05) 일 때 유의미한 차이가 있는 것으

로 판정하였다.

결    과

병원성 대장균 분리

분변 시료 601건 중 116건(19.3%)에서 119주의 병원성 대

장균이 분리되었다(Table 1). 설사 시료 440건 중 90건(20.5%)

에서, 비설사 시료 161건 중 26건(16.1%)에서 병원성 대장균이 

분리되었으며, 분리율에는 유의한 차이가 없었다(P=0.236).

선모 및 독소 유전자의 분포

대장균의 선모 및 독소 유전자의 검출 양상을 Table 2에 나

타내었다. 설사 시료 분리주 중 46.7%, 비설사 시료 분리주 중 

40.7%에서는 검사한 선모 유전자가 검출되지 않았다. 설사 시

료 분리주 중에서는 F4의 검출 빈도가 가장 높았으며(29.3%) 비

설사 시료 분리주와 비교할 때 유의한 차이가 있었다(P=0.020). 

그리고 비설사 시료 분리주 중에서는 F18의 검출빈도가 가장 

높았으며 설사 시료 분리주와 비교할 때 유의한 차이를 보였다

(P=0.006). 한편 본 실험에서는 F6, F41은 검출되지 않았다.

독소 유전자 검출 결과, 설사 시료에서는 STb를 가진 대장균

이 가장 많았으며(56.5%), STa와 LT가 각 28.3%, 20.7%에서 

검출되었다. 한편 비설사 시료에서는 STb와 Stx2e 양성이 각 

33.3%, 25.9%였다. 설사 및 비설사 시료 모두에서 STb를 가진 

대장균이 가장 많았으나, 검출빈도는 비설사 시료보다 설사 시

료에서 유의하게 높았다(P=0.034). 한편 독소 유전자가 검출되

지 않는 대장균이 설사 시료 분리주 중에서는 12.0%, 비설사 시

료 분리주 중에서는 37.0%를 차지하였다.

설사 시료에서 분리된 대장균의 병원성형 검출 양상은 검사한 

5종의 선모 유전자가 검출되지 않고 STb만 검출된 대장균이 가

장 많았으며 (n=17, 18.5%), 마찬가지로 선모가 검출되지 않은 

Table 1. Isolation of pathogenic E. coli from diarrhea (n=440) and non-diarrhea (n=161) of piglets 

Sample type Breeding stage No. of  
samples

No. (%) of samples with  
pathogenic E. coli isolates

No. of  
isolates P-value

Diarrhea Suckling 154 14 (9.1) 14 0.236
Weaning 286 76 (26.6) 78
sub total 440 90 (20.5) 92

Non-diarrhea Suckling 26 0 0
Weaning 135 26 (19.3) 27
sub total 161 26 (16.1) 27

Total 601 116 (19.3) 119
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Stx2e (n=12, 13.0%), F4:LT:STb (n=11, 12.0%) 순으로 분포

하였다(Table 3).

항생제 감수성 시험과 다제 내성 분석

설사 시료 분리주(n=46)들은 주로 FIS (91.3%), CHL (87.0%), 

AMP (84.8%), TET (82.6%), STR (71.7%)에 내성을 나타내었

고, CAZ, FEP, MEM에는 모두 감수성이었다. 비설사 분리주

(n=23)들은 AMP (100%), CHL과 TET (95.7%), FIS (91.3%), 

STR과 SXT (65.2%)에 내성이었고, AMC, CAZ, FEP, FOX, 

MEM에는 모두 감수성이었다(Table 4). 

설사 시료 분리주와 비설사 시료 분리주 간 각 항생제에 대한 

내성률에는 유의한 차이가 없었다(P>0.05). 그러나 시험한 농도 

범위 내에서 설사 시료 분리주의 CAZ, XNL, FEP, FOX, GEN, 

COL, CIP에 대한 MIC90 수치가 비설사 분리주에 대하여 2∼16

배 높게 나타났다(Table 4).

분리주의 다제 내성 패턴을 분석하기 위해 항생제 가짓수 별

로 분리주에서 가장 빈번하게 나타난 내성 표현형을 조사하였다

(Table 5). 4종의 항생제 조합에서는 설사(33/46, 71.7%), 비설

사(19/23, 82.6%) 동일하게 CHL-FIS-TET-AMP에 내성을 나

타내는 유형이 가장 많았다.

내성유전자 검사

3세대 cephalosporin계 항생제인 XNL에 내성인 병원성 

대장균은 총 7주였으며, 검출된 blaCTX-M변이형은 blaCTX-M-14, 

blaCTX-M-27, blaCTX-M-55였다. 이들은 모두 동일 계열인 CAZ에

는 감수성이었으며 aminopenicillin계 AMP에 내성이었다. 

β-Lactam에 속하지 않는 항생제로는 공통적으로 STR에 내성

이었다(Table 6).

CIP에 내성인 대장균의 특성을 Table 7에 나타내었다. 이 균

주 모두는 NAL에 대한 MIC가 감수성 판정기준의 4배 이상으

로 높은 내성을 나타냈다. 이 대장균들의 gyrA, parC, parE 유

전자에서 다양한 돌연변이가 확인되었다. 13주 모두 공통적으

로 gyrA유전자의 83번 코돈에 변이(Ser83Leu)를 가지고 있었

으며, gyrB에는 변이가 없었다. 7주는 gyrA에 이중변이(Ser-

83Leu, Asp87Asn)와 parC에 변이(Ser80Ile 또는 Ser80Arg)

를 가지고 있었다. PMQR을 검출한 결과, 13주 중 7주에서 

qepA, qnrB1, 또는 qnrD가 확인되었다. QRDR들에 다중변이

를 가진 대장균은 QRDR에 단일변이와 PMQR을 동시에 가지

는 대장균에 비하여 CIP에 대한 MIC가 높았다.

Table 2. Prevalence of virulence factors of pathogenic E. coli isolated from fecal samples of piglets

Sample  
type (n)

No. (%) of isolates with indicated fimbria or toxin genes

Fimbria Toxin

-* F4 F5 F6 F18 F41 - LT STa STb Stx2e

Diarrhea (92) 43 (46.7) 27 (29.3) 7 (7.6) 0 17 (18.5) 0 11 (12.0) 19 (20.7) 26 (28.3) 52 (56.5) 18 (19.6)
Non-diarrhea (27) 11 (40.7) 2 (7.4) 2 (7.4) 0 12 (44.4) 0 10 (37.0) 3 (11.1) 3 (11.1) 9 (33.3) 7 (25.9)
P-value 0.582 0.020 0.972 n.a.† 0.006 n.a. 0.003 0.261 0.068 0.034 0.476

*Not detected, †Not applicable.

Table 3. Prevalence of toxin and fimbrial genes carried by pathogenic E. coli isolated from diarrheic piglets

Fimbria
Distribution of the toxin genes

-* LT STa STb Stx2e LT:STb STa:STb STa:Stx2e STb:Stx2e STa:STb:Stx2e Total

- 2† 3 2 17 12 1 4 0 1 1 43
F4 2 0 0 4 0 11 6 0 0 0 23
F5 1 0 4 1 0 0 0 0 0 0 6
F18 6 0 3 0 1 3 0 3 0 0 16
F4:F5 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1
F4:F18 0 0 2 0 0 0 1 0 0 0 3
Total 11 4 11 22 13 15 11 3 1 1 92

*Not detected, †Number of hemolytic E. coli without fimbria and toxin genes.
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고    찰

2017년과 2020년 사이에 수집된 포유 및 이유 자돈의 분변

에서 대장균을 분리하여 부착인자 및 독소 유전자를 검사하였

다. 설사 시료와 비설사 시료에서 병원성 대장균 분리율은 유의

한 차이가 없었는데(Table 1), 비설사에서 대장균이 분리된 원

인으로는 대장균이 정상 세균총의 일부이기 때문으로 생각된다. 

반대로 병원성 대장균에 대한 감수성은 돼지의 유전형질이나 면

Table 5. Multiple antimicrobial resistance patterns of pathogenic E. coli isolated from fecal samples of piglets

No. of  
resistant 

antimicrobials

Isolates from diarrhea samples (n=46) Isolates from non-diarrhea samples (n=23)

No. (%)  
of isolates Most frequent patterns No. (%)  

of isolates Most frequent patterns

4 33 (71.7) CHL-FIS-TET-AMP 19 (82.6) CHL-FIS-TET-AMP
5 26 (56.5) CHL-FIS-TET-AMP-STR 15 (65.2) CHL-FIS-TET-AMP-SXT
6 16 (34.8) CHL-FIS-TET-AMP-STR-SXT 9 (39.1) CHL-FIS-TET-AMP-SXT-NAL
7 9 (19.6) CHL-FIS-TET-AMP-STR-NAL-CIP 7 (30.4) CHL-FIS-TET-AMP-SXT-NAL-GEN
8 3 (6.5) CHL-FIS-TET-AMP-STR-SXT-COL-GEN 2 (8.7) CHL-FIS-TET-AMP-SXT-NAL-CIP-STR

CHL-FIS-TET-AMP-STR-NAL-CIP-GEN

*Abbreviations are shown in Table 4.

Table 6. Characteristics of ceftiofur resistant E. coli isolated from fecal samples of piglets

Isolate  
ID Farm Sample 

type*
MIC (μg/mL) blaCTX-M  

type
Other antimicrobial resistance  

except for β-lactams Virulotype
XNL† CAZ AMP

031 A ND >8 1 >64 14 STR, FIS, SXT, TET, CHL Stx2e
055 B D >8 8 >64 55 STR, FIS, SXT, TET, CHL Stx2e
056 B D >8 8 >64 55 STR, FIS, SXT, TET, CHL Stx2e
057 C D >8 ≤1 >64 27 STR, FIS, SXT, TET, CHL, COL F18:STb:LT
058 C D >8 8 >64 27 STR F5:STa
059-1 C D >8 2 >64 27 STR, FIS, SXT, TET, CHL, COL F5:STa 
059-2 C D >8 2 >64 27 STR F18:STb:LT

*D, diarrhea; ND, non-diarrhea, †Abbreviations are shown in Table 4.

Table 7. Characteristics of ciprofloxacin resistant E. coli isolated from feces of piglets

Isolate  
ID Farm Sample 

type*
MIC (μg/mL) Mutations in QRDRs PMQR  

genes Virulotype
CIP† NAL gyrA gyrB parC parE

001 A D 8 >128 S83L WT† WT WT qepA F4:LT:STb
002 A D 4 >128 S83L WT WT WT qepA F4:LT:STb
003 A D 4 >128 S83L WT WT WT qepA F4:LT:STb
007 A ND 4 >128 S83L WT WT WT qepA F4:LT:STb
017 B D 16 >128 S83L, D87N WT S80I WT - F5:STa
018 B ND 16 >128 S83L, D87N WT S80I WT - F5:STa
022 C D >16 >128 S83L, D87N WT S80I S458A - STb
053 D ND 4 >128 S83L WT WT WT qnrB1 F4:LT:STb
062 E D >16 >128 S83L, D87N WT S80I WT - F18:STa
063 F D >16 >128 S83L, D87N WT S80R WT - F18:STb:LT
064 F ND 16 >128 S83L, D87N WT S80R WT - F18:STb:LT
067 F D 8 >128 S83L WT WT WT qnrD STa:STb
068 G D 8 >128 S83L, D87N WT S80I WT qnrD F18

*D, diarrhea; ND, non-diarrhea, †Abbreviations are shown in Table 4.
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역상태에도 영향을 받을 수 있어 장관에 침입 되었더라도 설사

가 유발되지 않을 가능성이 있다. 추가적으로 자돈 설사증의 원

인에는 급이, 이유시기나 계절 등 환경적 요인과 Clostridium 

spp., Salmonella, PEDV, PRRSV, rotavirus 등 다른 감염원

도 존재한다(Dubreuil 등, 2016; Zimmerman 등, 2019).

설사와 비설사에서 병원성 대장균의 분리율은 유의한 차이가 

없었으나, 설사 시료의 분리주에는 설사를 유발하는 것으로 알

려진 장독소(LT, STa, STb)의 분포가 우세하였으며, 반대로 비

설사 시료 분리주에서는 독소유전자 미검출 비율이 설사보다 3

배 이상 높았다(Table 2). 따라서 설사 시료에 설사증을 유발할 

수 있는 병원성 대장균이 상대적으로 많이 분포되어있는 것으로 

추론할 수 있다.

설사에서 분리된 병원성 대장균에는 부착인자로는 F4, 독소형 

유전자로는 STb 검출 비율이 높았고(Table 2), 병원성형으로는 

STb, Stx2e, F4:LT:STb형이 많았다(Table 3). 이전 연구결과

에서 포유자돈에서 분리된 대장균의 부착인자는 F4 (31.9%), 장

독소는 EAST1 (41.4%), LT (31.0%), STb (31.0%)가 우세했고, 

병원성형으로는 F4:LT:STb:EAST1 (17.2%)이 우세했음을 확

인할 수 있다(Byun 등, 2013). 그리고 2007에서 2018년 사이

에는 대장균증 증상의 자돈에서 분리된 대장균에서 부착인자로 

F18 (26.6%), F4 (17.9%)가 우세했고, 장독소는 STb (41.8%), 

Stx2e (25.7%), STa (25.1%) 순으로 많았으며, 병원성형으로는 

STb (7.6%), F4:LT:STb (7.0%), F18:Stx2e (5.2%) 순으로 우세

했었다(Do 등, 2020). 따라서 국내에서는 F4:LT:STb를 가진 대

장균이 지속적으로 돼지 설사증의 원인이 되는 것으로 생각된다.

선모는 고면역원성 분자이나 교차 반응이 낮은 것으로 알려져 

있다(Dubreuil 등, 2016). 그러므로 Ikwap 등(2016)은 우간다

에서 F4가 가장 유행하였다고 보고하며 아울러 ETEC 감염 예

방을 위하여 F4기반의 백신을 우선적으로 사용해야 한다고 기

술하였다. 그리고 2020년에 발표된 중국의 연구에서 산둥지방

에는 부착인자로 F41이 가장 유행하고 있다고 보고하였는데, 이 

원인으로 F4 균체를 백신으로 사용한 효과라고 기술한 바 있다

(Li 등, 2020). 그러므로 국내 양돈장의 ETEC에 의한 설사증 예

방을 위한 면역원으로는 F4, F18를 이용하는 것이 효과적일 것

으로 생각된다. 그럼에도 불구하고 분리주 중 54주(45.4%)의 부

착인자가 동정되지 않은 바(Table 2), 이에 대한 추가적인 연구

가 수행되어야 할 것이다.

한편 전체 분리주 중 21.0%의 병원성 대장균에서 Stx2e가 검

출되었다(Table 2). Stx2e는 STEC가 산생하는 독소로 부종 및 

신경장애, 기립 불능 등을 나타내고 높은 폐사율을 보인다. 다

른 보고에서도 대장균증 자돈에서 분리된 대장균의 Stx2e 검출

률이 높은 것이 확인되는 바(Do 등, 2020; Misumi 등, 2021), 

ETEC의 예방과 더불어 높은 비율로 분리되고 있는 STEC도 주

의해야 할 것으로 생각된다.

자돈의 분변에서 분리된 병원성 대장균 분리주 중 80% 이상

이 AMP, CHL, FIS, TET에 내성이었으며 60% 이상은 STR, 

SXT에 내성이었다(Table 4). Do 등(2020)의 조사 결과에서

도 본 연구의 결과와 유사한 경향을 나타내었다. 또한 국가 항생

제 사용 및 모니터링 자료에서도 2007년 이후부터 돼지의 분변

에서 분리된 대장균의 60% 이상이 AMP, CHL, FIS, STR, TET

에 대하여 내성이었다(One Health 항생제 내성균 다부처 공동

대응사업). Aminopenicillin, phenicol, sulfonamide, tetra-

cycline계 항생제는 2012년부터 2016년까지 양돈부분 국내 판

매량 상위 4개 계열에 속하고 현재도 많이 사용되는 항생제이다

(농림축산검역본부, 2020). 따라서 이들 항생제에 대한 장기적

인 노출이 대장균의 내성율을 높인 것으로 유추된다.

Aminopenicillin, sulfonamide, tetracycline에 대한 돼

지유래 대장균의 내성은 전세계에서 전반적으로 높게 나타난다

(Nielsen 등, 2021). 본 연구 중 분리된 병원성 대장균 분리주

들은 AMP, CHL, FIS, TET 각각에 대한 내성률이 높을 뿐 아니

라, 75%가 네 가지 항생제에 동시에 내성을 나타내었다(Table 

6). 이 항생제들은 세계동물보건기구(WOAH)에서 지정한 수의

에서 결정적으로 중요한 항생제(VCIAs)에 속한다. VCIAs는 사

용되는 질병의 범위가 넓고 특정 질병에 대하여 필수적이며 대

체 약물이 부족할 때 지정되는 항생제인데(WOAH, 2021), 이

미 높은 비율의 병원성 대장균이 VCIAs에 대한 내성이 있는 것

으로 확인된 것이다. 또한 AMP와 TET는 대장균 설사증 치료

에 이차적으로 선택되는 항생제이기도 한데 1차적으로 사용되

는 SXT(농림축산검역본부, 2020)와 동시에 내성인 병원성 대장

균이 53.6%에 달하였다. 병원성 대장균의 항생제 내성은 질병 

치료를 위한 항생제 사용량을 증가시키고, XNL, COL 등 최종

적으로 선택되어야 할 항생제의 사용을 촉발한다. 본 조사결과

에서도 분리된 병원성 대장균이 주요 치료항생제에 내성을 갖는 

것이 확인됨에 따라 항생제 내성 확산에 악순환이 우려된다.

β-Lactam계 항생제는 세균의 세포벽 합성을 저해하는 물

질로 세균성 질병 치료에 폭넓게 이용된다. 그래서 광범위한 

β-lactam 항생제에 작용하는 β-lactam 가수분해 효소(ESBL)

를 가진 대장균의 출현이 큰 우려 사항이 되고 있다. 특히나 중

요시되고 있는 ESBL 유전형은 CTX-M형이다. CTX-M은 3세

대 cephalosporin계 항생제인 cefotaxime (CTX)에 대한 가

수분해능이 있으며, 다양한 변이주들이 사람, 가축, 음식 및 환

경 시료에서 전 세계적으로 폭발적으로 보고되고 있다(Cantón 
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등, 2012; Bevan 등, 2017; Kim 등, 2021). 의학과 수의학에

서 중요한 blaCTX-M type은 blaCTX-M-14와 blaCTX-M-15로, 각각의 

하위 변이들의 모임인 CTX-M-9군, CTX-M-1군이 전 세계적

으로 우세한 것으로 알려져 있다(Cantón 등, 2012; Bevan 등, 

2017).

본 연구에서는 XNL에 내성 균주의 blaCTX-M type을 조사하였

다. 검출된 blaCTX-M type은 blaCTX-M-14 (CTX-M-9군), blaCTX-

M-27 (CTX-M-9군), blaCTX-M-55 (CTX-M-1군)이었다(Table 6). 

이전의 조사 결과와 아울러 국내 양돈장에서도 CTX-M-1군과 

CTX-M-9군이 가장 유행하는 것으로 확인된 것이다(Shim 등, 

2019; Song 등, 2020; Kim 등, 2021). ESBL의 폭발적 확산의 

원인 중 하나는 ESBL을 갖는 몇몇 세균이 aminoglycosides, 

quinolones 등 다제내성을 가져 공동선택 및 확산에 유리하기 

때문인데(Cantón 등, 2012; Bevan 등, 2017) 분리된 XNL에 

내성 균주들도 공통적으로 STR에 내성이었고 2주를 제외하고 

4∼5개 계열의 항생제에도 동시에 내성을 나타낸 다제내성균이

었다. 따라서 ESBL 생성균주의 확산에 대하여 지속적으로 관심

을 기울여야 할 것으로 생각된다. 

한편 우리나라를 포함한 아시아에서 flouroquinolone계 항

생제에 대한 돼지 유래 대장균의 내성률이 다른 대륙에 비하

여 높은 것으로 보고되고 있다(Nielsen 등, 2021; Hayer 등, 

2022). 수의에서는 주로 enrofloxacin (ENR)이 사용되는데, 

ENR의 사용이 인체에서 중요한 치료항생제인 CIP에 대한 내성

균을 발생시킬 수 있는 것으로 밝혀졌다. 따라서 flouroquino-

lone계 항생제는 가축의 주요한 질병 치료에서 최종으로 선택

하도록 권장되고 있으며(농림축산검역본부, 2020; Grabowski 

등, 2022; Hayer 등, 2022), 국내 모든 가금류에 사용이 금지되

었다(관계부처 합동, 2021).

따라서 CIP에 내성인 병원성 대장균의 quinolone 내성유전

자들을 검사하였다(Table 7). Quinolone 내성은 QRDR의 변

이 또는 PMQR의 존재로 나타난다. QRDR인 gyr과 par 유전자

는 quinolone계 항생제의 표적분자인 gyrase와 topoisomer-

ase 를 암호화하므로, 치환된 아미노산 수가 많을수록 항생제에 

대한 내성이 크게 나타나는 것으로 알려져 있다(Grabowski 등, 

2022; Hayer 등, 2022). 따라서 gyr에 이중변이와 par에 변이

를 동시에 가지고 있는 분리주들이 gyr 단일변이 균주보다 CIP

에 대하여 높은 내성을 나타낸 것으로 생각된다.

PMQR은 QRDR의 변이보다 회피효과가 낮지만 플라스미드

에 존재하기 때문에 수평전달이 가능하고 QRDR 변이에 비하여 

빠르게 내성을 확산시킬 수 있어 감시가 필요하다. 본 조사에서

는 Hu 등(2017)과 Sung(2018)의 조사에서는 검출되지 않았던 

PMQR인 qnrB1, qnrD이 검출되었다. 이로써 국내 양돈장에 

이전 보고 보다 다양한 PMQR이 존재하는 것이 확인된 것이다. 

더욱이 quinolone 내성 유전인자들이 농장별로 서로 다른 패턴

을 나타내는 등 국내 양돈장 대장균에 flouroquinolone에 대

한 다양한 내성인자가 확산되어 있는 것이 확인되었다. 그러므

로 더욱 적극적인 내성균 제어를 위한 활동이 필요할 것으로 생

각된다.

결    론

국내 자돈의 설사와 비설사에서 병원성 대장균을 분리하고 분

리주의 병원성유전자 분포와 항생제 내성을 조사하고 비교하였

으며, β-lactam 및 quinolone 내성 대장균의 내성유전자를 검

사하였다. 연구 결과 자돈설사 유래의 대장균에는 부착인자로

는 F4, 장독소로는 STb가 가장 유행하는 것으로 확인되었으며 

Stx2e를 가진 대장균도 널리 분포하는 것으로 확인되었다. 많은 

대장균 분리주들이 CHL-FIS-TET-AMP에 동시에 내성을 나타

내었고, 대장균 설사증에 주로 쓰이는 SXT-AMP-TET에 동시

에 내성인 균의 비율도 높았다. 또한 양돈장에서 의학 및 수의학

에서 결정적으로 중요한 XNL, CIP 내성균이 분리되었으며 이 

분리주들이 전 세계적으로 주의를 요하는 항생제 내성 관련 유

전형을 가지고 있는 것이 확인되었다. 대장균 설사증 예방을 위

해서는 정기적인 조사를 통하여 병원성 유행형을 파악하고 이에 

따라 적절한 백신을 사용하는 노력이 필요할 것으로 생각된다. 

더불어 위생관리를 철저하게 하며 예방적 항생제 사용을 피하고 

치료 시 항생제 감수성 검사로 항생제 남용을 줄여 항생제 내성

균의 확산 예방에도 노력을 기울여야 하겠다. 돼지고기는 우리

나라 국민이 가장 많이 소비하는 육류이다. 공중보건 유지와 안

전한 먹거리 공급을 위하여 양돈산업 구성원의 적극적 참여가 

요구된다.
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