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I. 서    론

기후변화 등의 영향으로 병원성대장균은 국내 수인성ㆍ식품

매개 감염증의 원인에 있어 발생건수 2위, 환자수 1위를 차지하

고 있으며, 집단 식중독발생 중 25%가 병원성대장균이 원인이 

되어 공중보건학상 큰 주의와 예방이 필요하다.1) 이러한 병원

성대장균은 독소와 부착인자의 생산, 임상증상 및 항원의 특

성 등에 따라 장출혈성대장균(Enterohemorrhagic Escherichia 

coli, EHEC), 장독소성대장균(Enterotoxigenic Escherichia coli, 
ETEC), 장침투성대장균(Enteroinvasive Escherichia coli, EIEC), 
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ABSTRACTABSTRACT

Background: One of the major causes of pathogenic E. coli is the feces of infected livestock, and the 
management of the livestock environment is necessary to prevent pathogenic E. coli.

Objectives: The prevalence of pathogenic E. coli was identified from livestock environments, and the 
molecular characteristics and antibiotic resistance profiles of the isolated pathogenic E. coli strains were 
analyzed.

Methods: In 2022 and 2023, nine points of livestock houses at sites in Chungcheongnam-do Province were 
selected, and 100 cow feces or soil samples around the livestock houses were collected once per month. 
Pathogenic E. coli was isolated by selective culture and identified using multiplex PCR. Antibiotic resistance 
was tested on the isolated strains by using VITEK-2, and candidate strains were selected to perform 16s rRNA 
sequencing and phylogenetic analysis.

Results: A total of 100 samples were tested, and 60 pathogenic E. coli strains were isolated. Of these, 45 and 
15 isolates were determined to be single and hybrid pathogenic E. coli, respectively. Among the 15 hybrid 
pathogenic E. coli strains, eight, five, and two strains were respectively identified as EHEC/ETEC, EHEC/
EPEC, and EHEC/ETEC/EPEC hybrids. All 45 isolates showed resistance to at least one antibiotic, and they 
were susceptible to cefotaxime, amikacin, nalidixic acid, and ciprofloxacin. The highest resistance was against 
cefalotin, tetracyclin, and ampicillin (20.0%~58.3%). The 16s rRNA sequences of candidate isolates revealed 
nucleotide sequence identities of 99.1% to 100%.

Conclusions: In order to manage pathogenic E. coli from the One Health animal environment perspective, 
the characteristics of the occurrence of pathogenic E. coli from the livestock environment and molecular 
biology and antibiotic resistance to isolated strains were analyzed. In order to prevent and manage the 
occurrence of pathogenic E. coli, these monitoring studies must be continuously conducted.
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Highlights: 
ㆍ�Hybrid pathogenic and single pathotype 

E. coli were isolated from livestock 
environments in Chungnam Korea.

ㆍ�Major resistance antibiotics for isolatese 
were Cefalotin, Tetracyclin, and 
Ampicilin.

ㆍ�To prevent occurrence of pathogenic 
E. coli , monitoring of livestock 
environments must be continuously 
conducted.
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장병원성대장균(Enteropathogenic Escherichia coli, EPEC), 장

부착성대장균(Enteroaggregative Escherichia coli, EAEC)으로 

분류된다.2-4) EHEC는 용혈성요독증후군(Hemolytic uremic 
syndrome)을 일으키는 원인 병원균으로서 verotoxin을 형성

하고, ETEC는 소장에서 장관독소 열 민감성 독소(Heat-labile 
toxin, LT)와 열 저항성 독소(Heat-stable toxin, ST)를 생성하여 

복통을 수반한 장염을 일으킨다.5,6) EIEC는 병원성 플라스미드

를 갖고 있어 장 상피세포에 침투하고, 독소에 의해 설사를 일

으킨다. EPEC는 독소는 생산되지 않으나 미세융모를 파괴하여 

흡수를 방해하여 수양성 설사의 원인으로 작용한다. EAEC는 

지속적인 설사를 일으켜 심한 수분 손실과 탈수가 유발되며, 

만성 설사를 동반하기도 한다.7,8)

WHO에서는 원헬스를 “공중보건 향상을 위해 여러 분야에

서 서로 소통 및 협력하는 프로그램, 정책, 연구 등을 설계하고 

구현하는 접근법”으로 정의하며, 구체적인 내용으로 식품위생, 

인수공통감염병 관리, 항생제 내성 관리 등을 제시하고 있다. 

병원성대장균의 주된 발생 원인으로는 감염된 가축 분변, 도

축 과정에서의 오염 등이  있으며, 이를 예방하기 위하여 사람, 

가축 및 환경을 아우르는 원헬스 차원의 접근 필요성이 대두되

고 있다.9)  국내 농장 환경에서의 병원성 미생물 오염도 조사 결

과 대장균은 축종류에 상관없이 모두 검출되는 것으로 확인되

었고, 29.4%가 병원성대장균인 것으로 확인되었다.10) 병원성대

장균 발생과 유행의 근본적인 예방을 위해 동물환경의 농장 관

리는 매우 중요하며 필수적이라 할 수 있다. 

이에 본 연구는 충청남도 축사환경에서 병원성대장균의 현

황을 파악하고, 분리균주에 대한 분자생물학적 특성과 항생제 

내성을 분석하였다.

II. 재료 및 방법

1. 대상검체 및 전처리
검체 채취를 위해 충남 소재 농장 9 지점(천안 2곳, 보령 2곳, 

아산 1곳, 청양 1곳, 보령 1곳, 홍성 1곳, 당진 1곳)을 선정하였

고, 선정된 지점은 Fig. 1에서 나타내었다. 2022년과 2023년 

6월부터 10월까지 각 지점별로 월 1회(총5회) 농장 주변 환경

에서 상황에 따라 2~3개의 검체를 채취하였다. 2022년 59건, 

2023년 41건의 검체를 수집하였고, 멸균된 기구를 이용하여 

소 분변과 주변 토양을 50 mL용기에 10 g을 취한 후 실험 수

행 전까지 –20°C에 보관하였다. 검체의 전처리는 검체 1 g을 멸

균된 0.1 M의 PBS (phosphate buffered saline, Sigma, USA) 10 

mL로 잘 섞은 후 3,000 RPM에서 10분간 원심분리한 다음 상

층액을 취하여 시료로 사용하였다. 

2. 병원성대장균 분리 배양
병원성대장균 검출을 확인하기 위하여 희석한 현탁액 1 

mL를 대장균군 검출에 사용되는 3MTM PetrifilmTM Coliform 

Count (3M, Korea) 배지를 사용하였고, 제조사의 매뉴얼에 따

라 접종한 후, 37°C에서 24시간 배양하여 가스를 형성하는 푸

른색 콜로니가 관찰되는 검체를 병원성대장균이 존재한다고 

판단하였다. 양성 검체를 PBS에 부유시켜 이중  300 µL를 취

해 TSB (Tryptic Soy Broth, MB cell, Korea) 3 mL에 접종하고, 

37°C에서 24시간 동안 배양한 증균액을 멸균 증류수를 이용

하여 10–5로 희석하였다. EMB (Eosin Methylene Blue, Oxoid, 

USA) 평판 배지에 희석액 100 µL를 도말하고 37°C에서 18시

간 배양 후 금속성 청색 단일 집락을 따서 EMB 평판 배지에 획

선도말 후 37°C에서 24시간 동안 배양하였다. 

Fig. 1. Sampling sites for detection of pathogenic E. coli in 
Chungnam Korea in 2022~2023. The underlines were indicated 
administrative districts (detection no./specimen no.). 

Table 1. Target genes and PCR product size

Classes of  
pathogenic E. coli Genes Amplicon size (bp)

EHEC VT1 (stx1) 637
VT2 (stx2) 297

ETEC LT 530
STp 167
STh 85

EPEC bfpA 400
eaeA 231

EAEC aggR 355
EIEC ipaH 141
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3. 병원성대장균 확인 동정
단일 집락을 TSB 3 mL에 접종하고 37°C에서 24시간 동안 

배양 후 얻어진 배양액 1 mL를 취하여 8,000 RPM에서 1분

간 원심분리하고, 상층액을 제거하고 PBS 1 mL를 넣은 후 잘 

혼합하였다. 이 과정을 3회 반복 후 300 µL의 멸균 증류수를 

추가하여 100°C에서 15분간 가열하였다. 그 후 8,000 RPM
에서 30초간 원심분리하고, 상층액을 DNA 주형으로 multi-
plex PCR을 이용하여 각 세균의 특이적인 유전자를   증폭하

여 확인하였다. PowerChekTM Diarrheal + 9-plex Detection Kit 
(Kogenebiotech, Korea)에 추출된 genomic DNA 5 µL를 추가

하여 Proflex-PCR system (Thermo Fisher Scientific, USA)에서 

PCR을 실시하였다. 증폭된 유전자의 밴드 크기는 Table 1에 나

타내었으며, 최종적으로 제조사에서 제시한 판독방법에 따라 

병원성대장균의 특이 유전자를 확인하였다. 

4. 항생제 내성 검사
분리된 병원성대장균의 항생제 내성 시험은 VITEK 2 

AST-N169 test kit (bioMérieux, France)를 사용하여 제조사

의 방법에 준하여 실시하였다. 분리한 균주를 TSA (Tryptic 
soy agar, Synergy innovation, Korea)에 획선도말 후 37°C에

서 24시간 동안 배양하였다. 단일 집락을 0.45% Saline 3 mL
에 부유시킨 뒤 0.5 McFarland 탁도로 맞춘 polystyrene 시험관

을 항생제 카드와 함께 VITEK 2 장비에 장착 후 항생제 감수

성 검사를 실시하였다. 검사는 CLSI (Clinical and Laboratory 
Standards Institute) 기준에 따라 17종의 항생제(Ampicilin 

[AM], Amoxicilin/Clavulanic acid [AMC], Ampicilin/

Sulbactam [SAM], Cefalotin [CF], Cefazolin [CZ], Cefotetan 

[CTT], Cefoxitin [FOX], Cefotaxime [CTX], Ceftriaxone 
[CRO], Imipenem [IPM], Amikacin [AN], Gentamicin [GM], 
Nalidixic acid [NA], Ciprofloxacin [CIP], Tetracyclin [TE], 
Chloramphenicol [C], Trimethoprim/Sulfamethoxazole [SXT])
를 대상으로 항생제 감수성 및 내성 여부를 판정하였다. 

5. 16s rRNA 염기서열 및 계통분석
분리된 균주의 16s rRNA 염기서열 분석을 위하여 추가적인 

PCR을 실시하였다. 병원성대장균 확인시험을 위해 추출해 놓

은 DNA 5 µL를 Access RT-PCR system (Promega, USA)에 추

가하고, 27F (5’-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3’)와 1492R 

(5’-GGTTACCTTGTTACGACTT-3’) 프라이머를 첨가하여 

Proflex-PCR system에서 PCR을 실시하였다. 94°C에서 5분간 

초기 변성 후, 94°C에서 1분, 54°C에서 40초, 72°C에서 1분 

동안 30 사이클 반복 후 72°C에서 7분간 확장과정을 실시하였

다. PCR 증폭산물을 전기영동하여 1,465 bp 크기의 밴드를 확

인한 후, Bioneer (Korea)에 의뢰하여 16S rRNA 염기서열을 분

석하였다. 분석된 염기서열은 Megalign (DNASTAR, USA)과 

SeqMan (DNASTAR, USA)을 이용하여 염기서열의 정렬을 시

행한 뒤 MEGA 11 software (Biodesign Institute, USA) 프로그

램으로 계통분석을 실시하였다.

Table 2. Number of detections of pathogenic E. coli per month from livestock farms in Chungnam

Jun Jul Aug Sep Oct

Sample no. 21 20 20 19 20
Detection no. 20 6 17 14 3
Detection rate (%) 95.2 30.0 85.0 73.7 15.0

Fig. 2. Distribution of pathogenic E. coli isolated from livestock farms in Chungnam in 2022~2023
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III. 결    과

1. 병원성대장균 검출
연구기간 중 수집된 100건의 검체를 대상으로 배양 및 mul-

tiplex PCR 검사를 실시한 결과, 병원성대장균이 60건 분리되

었다. 월별 분리현황은 6월 20건, 7월 6건, 8월 17건, 9월 14

건, 10월 3건이었으며(Table 2), 단일 지점으로 가장 많이 검출

된 곳은 청양군 청남면 소재 농장으로 15검체 중 13건(검출률 

86.7%), 천안 동남구 소재 농장 14검체 중 9건(검출률 64.3%)

의 순으로 검출되었다(Fig. 1). 병원체별로는 45검체가 단일 병

원체(single pathotype), 나머지 15검체가 복합 병원성대장균

(Hybrid Pathogenic E. coli, HyPEC)으로 판정되었다. 단일 병

원체 중 EHEC가 33건으로 55%를 차지하여 가장 많은 비율

을 보였고, ETEC가 8건으로 13.3%, EPEC가 4건으로 6.7%

를 차지하였다. 복합 병원성대장균(HyPEC)으로 판정된 검체

는 15건으로 25%를 차지하였다. 이 중 13건(15%)에서 두 종

류 병원체 복합 병원성대장균(two pathotypes)이었으며, 세부

적으로 EHEC/ETEC는 8건 13.3%, EHEC/EPEC는 5건 8.3%

를 차지하였다. 2건(3.3%)에서 세 종류 병원체 복합 병원성대

장균(three pathotypes)으로 확인되었고, 구체적으로는 EHEC/

ETEC/EPEC로 확인되었다(Fig. 2). EHEC는 VT2 유전자, 

ETEC는 STp 유전자가 주로 검출되었고, 검출된 유전자의 종류

는 Table 3에서 나타내었다.

2. 분리균주의 항생제 내성 결과
항생제감수성 검사를 진행한 결과, 75% (45/60) 검체가 1

종류 이상의 항생제에 내성을 보였다. Cefotaxime, Amikacin, 

Nalidixic acid, Ciprof loxacin의 경우 모든 균주들이 감수

Table 3. Distribution of pathogenic E. coli isolated from livestock farms in Chungnam in 2022~2023 

Pathogenic types Genes detected n (%)

Single pathotype EHEC (n=33) VT1 1 (1.7)
VT2 32 (53.3)

ETEC (n=8) STp 7 (11.7)
STp+STh 1 (1.7)

EPEC (n=4) eaeA 4 (6.7)
Hybrid pathotype EHEC/ETEC (n=8) VT2+STp 8 (13.3)

EHEC/EPEC (n=1) VT1+VT2+eaeA 1 (1.7)
EHEC/ETEC/EPEC (n=6) VT1+VT2+STp+eaeA 6 (10.0)

Total 60 (100)

Fig. 3. Antibiotic resistance patterns of pathogenic E. coli isolates (n=60) using the Vitek-2 automated system in Chungnam Korea in 2022~2023 
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성을 나타내었으며, 항생제 내성 정도는 Cefalotin (58.3%), 

Tetracyclin (45%), Ampicilin (20%) 세 종류가 가장 높은 내성

을 나타내었다(Fig. 3). 항생제 다제 내성의 분포 양상을 조사

한 결과, 총 17개의 패턴이 관찰되었으며 25% (15/60) 균주가 

단일 내성을 나타내었고 31.7% (19/60) 균주가 두 종류 항생제

에 대한 내성을 보였다. 다제내성의 경우 최대 7가지 종류(AM-

AMC-SAM-CF-CZ-CTT-FOX) 항생제에 대한 내성을 보인 

균주도 관찰되었다(Table 4). 

3. 16s rRNA 염기서열 분석
분리된 병원성대장균들의 염기서열 상 연관성을 파악하기 

위하여 다중서열정렬과 계통분석을 실시하였다. 분리된 병원

성대장균 30균주를 선택하여 16s rRNA 염기서열을 결정하고, 

5개의 참조주를 포함하여 1,375 bp에 대하여 다중정렬과 계통

분석을 실시한 결과, 분리된 병원성대장균과 참조주의 염기서

열 상동성은 99.1%~100% 나타났다(Fig. 4). 이는 병원성대장

균의 종류와 관계없이 높은 유사성을 나타냄을 의미한다.

IV. 고    찰

국내 기후변화가 가속화됨에 따라 병원성대장균의 유행이 

급격하게 증가될 것이라 예상된다.1) 공중보건 관점에서 발생요

인이 매우 다양한 병원성대장균은 감염요소가 사람, 동물, 환

경에 모두 존재하기 때문에 원헬스 개념의 접근이 필요하다.9) 

병원성대장균은 동물의 분변 및 축사 주변 환경의 오염으로서 

널리 퍼져 있으며, 오염된 환경의 접촉과 오염된 동물 유래 음

식물을 섭취함으로써 사람에게 감염된다.11,12) 본 연구에서는 

원헬스 개념의 병원성대장균 관리를 위해 농장환경에서의 병

원성대장균 현황을 조사하고 이에 대한 특성을 분석하였다. 

연구기간 중 농장 환경에서 채취된 100건의 검체 중 60건에

서 병원성대장균이 검출되어 검사대상 농장에는 병원성대장균

이 흔하게 오염되어 있는 것으로 확인되었다. 과거 HACCP 시

스템을 적용한 국내 농장에서의 병원성대장균 검출률 29.4%

에 비해 높은 수치이며, 이는 일반축산 농가와의 세균관리 수

준에서 오는 차이일 것이라 생각된다.10) 검출된 검체는 청양소

재 농장과 6월에 가장 많이 검출되었는데, 이들의 월별 지역적 

특성이 분석되진 않았다. 다만 한 농장에서 병원성대장균이 지

속적으로 발견된다는 것은 그 장소가 세균의 저장소 역할을 하

는 것으로 판단할 수 있다. 

분리된 병원성대장균 60균주 중 45개 검체가 단일 병원체로 

확인되었고, 나머지 15개의 검체가 여러 개의 독성유전자를 포

함하는 복합 병원성대장균(HyPEC)으로 확인되었다. 단일 병원

Table 4. Multiple drug resistant patterns of pathogenic E. coli isolates (n=60) 

No. of  
antibiotics Patterns Total 

(n=60, %)

No. of isolates with pathotypes

EHEC ETEC EPEC EHEC/
ETEC

EHEC/
EPEC

EHEC/
ETEC/EPEC

None All sensitive 15 (25.0) 2 4 　 8 0 1
1 AM  1 (1.7) 1 　 　 　

CF  8 (13.3) 1 2 　 1 4
TE  5 (8.3) 4 　 1 　 　

C  1 (1.7) 1 　 　 　

2 AM-CF  1 (1.7) 　 　 　 　 　 1
AM-TE  1 (1.7) 1 　 　 　

AMC-CF  1 (1.7) 1 　 　 　

CF-TE 16 (26.7) 16 　 　 　 　 　

3 AM-SAM-CF  2 (3.3) 2 　 　 　

AM-CF-SXT  1 (1.7) 1 　 　

AM-GM-TE  1 (1.7) 1 　 　 　

4 AM-AMC-SAM-CF  1 (1.7) 1 　 　 　 　 　

AM-SAM-CF-TE  2 (3.3) 1 1 　 　 　 　

5 AM-AMC-SAM-CF-CZ  1 (1.7) 　 　 1 　 　 　

AM-AMC-SAM-CF-TE  1 (1.7) 1 　 　 　

AM-GM-TE-C-SXT  1 (1.7) 1 　 　 　 　 　

7 AM-AMC-SAM-CF-CZ-CTT-FOX  1 (1.7) 　 1 　 　 　 　

Total 60 (100) 33 (55.0) 8 (13.3) 6 (6.7) 8 (13.3) 1 (1.7) 6 (10.0)
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체 중 EHEC가 33건으로 55%를 차지하여 가장 많은 비율을 보

였고, 이중 32건에서 VT2 독소유전자를 포함하고 있었다. VT 

유전자와 관련된 verocytotoxin은 장과 신장의 혈관 내피세포

를 손상시켜 병증을 유발하는 것으로 알려져 있어 VT 유전자

가 높은 비율로 검출된 것은 병원성을 나타낼 수 있는 가능성

이 높다.13) 하지만 다른연구에서 eae와 saa 유전자가 병원성 발

현에 중요한 역할을 한다고 보고되어 VT 유전자의 유무만으로 

병원성을 단정짓기는 어려울 것이다.14) 그럼에도 VT 유전자가 

발현된 EHEC의 기회감염 시 임상증상으로 발현될 수 있으므

로 주의가 요구되며, 추가적인 유전적 검사가 필요할 수 있다. 

두 개 이상의 독성 유전자를 조합하는 복합 병원성대장균

(HyPEC)은 전 세계적으로 등장한 후 공중 보건 문제로 대두되

고 있다.15,16) 이는 병원성대장균 그룹 간의 수평적 유전자 이동

이 원인이 되거나16,17) 대부분의 병원성대장균의 독성 유전자가 

플라스미드에 위치하여 접합을 통해 다른 병원성대장균으로 

전달되기 때문이다.18) 복합 병원성대장균(HyPEC)의 최초 보고

는 EAEC/EHEC이며, 독일에서 발생한 대규모 설사 환자에서 

확인되었고,19) 그 이후 미국과 인도에서 EPEC/ETEC,15,20) 브라

질에서 EPEC/EHEC 등이 보고되었다.21) 국내에서도 분리된 복

합 병원성대장균(HyPEC)을 대상으로 독소유전자에 대한 연구

가 진행 중이지만,22,23) 국내의 농장 환경에서 복합 병원성대장

균(HyPEC)의 검출 및 분리가 보고된 바 없다. 

분리된 병원성대장균의 항생제감수성 시험에서 75% 

(45/60) 검체가 1종류 이상의 항생제에 내성을 보였고, 

Fig. 4. Phylogenetic analysis of reference strains and pathogenic E. coli isolates in this study. The reference strains used in phylogenetic tree are 
boxed.
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Cefalotin (58.3%), Tetracyclin (45%), Ampicilin (20%) 세 종류

가 가장 높은 내성을 나타내었다. 유통 소고기에서 분리된 병

원성대장균의 항생제 내성시험에서 Tetracycline, Ampicillin, 

Trimethoprim/Sulfamethoxazole, Chloramphenicol의 항생제에

서 내성을 보이고 있었는데,24) Tetracycline, Ampicillin에서는 

유사한 결과를 보였지만 본 연구에서 Cefalotin 항생제 내성이 

가장 많은 것은 특징이다. Cefalotin 항생제는 cephalosporins 
계열의 1세대 항생제로써 학교급식 식중독 원인 병원성대장균

연구에서도 주요 내성균 중 하나이다.25)

분리된 병원성대장균 중 30 균주의 16s rRNA 염기서열을 

분석하고, 병원성대장균 종류에 따라 5개의 참조주를 포함하

여 다중정렬과 계통분석을 실시하였다. 일반적으로 세균의 분

자유전학적 동정은 16s rRNA 유전자 염기서열을 이용하는데, 

16s rRNA유전자 염기서열은 약 1,550 bp의 길이를 가지며 보

존서열과 다형성을 보이는 서열 부위로 구성되어 염기서열을 

이용한 세균의 동정에 유용하다고 알려져 있다.26,27) 그럼에도 

미생물 간의 염기서열이 거의 동일한 경우 분자유전학적 방법

만을 통해서는 종을 동정하기 어려우며,28) 본 연구의 결과에서

도 99.1%~100% 높은 염기서열 상동성으로 인한 병원성대장

균 종류와는 상관없이 그룹을 형성하여, 병원성대장균 내의 분

류를 위한 16s rRNA 염기서열의 사용은 제한적이라는 것을 보

여준다. 

병원성대장균은 동물 및 농장 주변 환경의 오염 원인으로서 

널리 퍼져 있고, 이에 대한 부적절한 관리는 사람으로 하여금 

병원성대장균에 감염되는 결과를 가져오기도 한다. 그에 따라 

본 연구는 원헬스 차원에서 병원성대장균 관리를 위해 축사환

경으로부터 병원성대장균의 현황과, 분리균주에 대한 분자생

물학 및 항생제 내성에 대한 특성을 분석하였다. 따라서 농장

내 병원성대장균의 발생을 예방하고 관리하기 위해 돼지, 닭 등 

축종별 농장을 확대하여, 다양한 검체를 확보하고, 지역별, 시

기별 검출양상은 지속적으로 모니터링해야 할 것이다. 본 연구

는 충청남도 내 축사 주변을 중심으로 복합 병원성대장균을 조

사하고, 그 특성을 분석하였다는데 의의가 있다.

V. 결    론

본 연구는 2022년부터 2023년 중 충청남도 내 축사환경 검

체 100건을 대상으로 병원성대장균을 분리하고, 분리균주에 

대한 특성을 분석하였다. 배양검사결과 60건의 병원성대장균

이 분리되었고 이중 45개 검체가 단일 병원체(single pathot-
ype)의 병원성대장균으로 판정되었다. 구체적으로 EHEC가 33

건(55%), ETEC가 8건(13.3%), EPEC가 4건(6.7%)을 차지하

였다. Hybrid Pathogenic E. coli로 판정된 검체는 15건(25%)

으로, 이 중 EHEC/ETEC는 8건(13.3%), EHEC/EPEC는 5건

(8.3%), EHEC/ETEC/EPEC 2건(3.3%)으로 확인되었다. 분리

균주의 75% (45/60)에서 1종류 이상의 항생제에 내성을 보였

고, Cefotaxime, Amikacin, Nalidixic acid, Ciprofloxacin의 경

우 모든 균주들이 감수성을 나타내었으며, 항생제에 대한 내

성의 정도는 Cefalotin (58.3%), Tetracyclin (45%), Ampicilin 

(20%) 세 종류가 가장 높은 내성을 나타내었다. 분리된 30균

주의 16s rRNA 염기서열을 이용하여 다중정렬을 실시한 결과 

99.1%~100%의 염기서열 상동성을 나타내었다. 원헬스 개념에

서 병원성대장균 관리를 위해 본 연구에서는 축사환경으로부

터 병원성대장균의 현황과, 분리균주에 대한 분자생물학 및 항

생제 내성에 대한 특성을 분석하였다. 병원성대장균의 발생을 

예방하고 관리하기 위해서는 이러한 실험실 감시는 지속적되어

야 할것이다. 
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