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Legionnaires’ disease (LD) is a severe and potentially fatal 

pneumonia caused by colonization of human-made water system 

and subsequent aerosolization and inhalation of Legionella 

bacteria. A total of 147 Legionella strains was isolated from 

environmental water sources from public facilities in Gyeonggi- 

do, South Korea. The distribution of Legionella isolates was 

investigated according to facility type, and sample type. L. 

pneumophila was distributed broadly throughout Gyeonggi-do, 

accounting for 85.7% of the isolates, and L. pneumophila 

serogroup (sg) 1 predominated in all of the public facilities. L. 

wadsworthii predominated among non-L. pneumophila species. 

We performed comparative analyses of L. pneumophila sg 1 

isolated from environment water of public facilities in Gyeonggi- 

do by pulsed field gel electrophoresis (PFGE) and sequence- 

based typing (SBT). Thirty-two isolates were classified into 

22 types by PFGE and 9 sequence types (STs) by SBT and 

categorized into 3 groups. ST1 was the most prevalent sequence 

type and two STs obtained in this study had unique allelic 

profiles. The use of SBT data from different countries for 

epidemiology study of LD constitutes a technically uncomplicated 

and relatively easy method for strain subtyping, especially 

compared to other contemporary techniques. 

Keywords: Legionella spp., Legionella pneumophila, Legionnaires’ 

disease (LD), PFGE, SBT

레지오넬라증(Legionellosis)은 우리나라 제 3군 법정감염병

으로, 감기증상과 유사한 폰티악 열(Pontiac fever)이나 높은 치

사율을 가지고 있는 레지오넬라 폐렴(재향군인병; Legionnaires’ 

disease, LD)의 두 질환형을 나타낸다(Bartram et al., 2007). 레

지오넬라증은 1976년 미국 재향군인회에 참가한 회원들과 

인근 지역 주민들 사이에서 집단 폐렴이 발생하여 221명의 환

자들 중에 34명(15%)이 사망하면서 처음으로 보고 된 이후, 

미국은 물론 세계 각국에서 다수의 산발적인 발생뿐 아니라 

집단적으로 발생한 예가 보고 되고 있다(Fraser et al., 1977; 

Miyamoto, 2003; Lee et al., 2012). 특히, 2015년 미국에서는 레

지오넬라증이 집단으로 발병하여 113명이 균에 감염되고 이중 

12명이 사망한바 있다. 우리나라에서는 1984년 서울소재 종합

병원 중환자실에서 발생한 이후로는 산발적으로 발생한 예들

이 보고되어 있을 뿐 집단 감염은 없었지만(Kim et al., 1985; 

Choe et al., 1990), 질병관리본부의 전염병 통계에 따르면, 2016

년 11월말 레지오넬라증 환자 신고건수는 116건으로 전년 같

은 기간의 38건보다 3배 증가하였다(http://is.cdc.go.kr/dstat/ 

index.jsp).

레지오넬라증의 원인체인 레지오넬라균 속(Genus Legionella)

은 포자와 협막이 없는 호기성 그람음성 간균이다(Bartram et 

al., 2007). 레지오넬라균은 급수시설의 배관이나 냉각탑수에

서 흔히 발견되는 균으로 수온상승 등의 생육하기 적합한 환

경이 되면 과다증식이 일어나 오염된 시설의 물 입자를 통해 
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사람에게 감염된다. 특히 일부 감수성이 높은 면역저하환자나 

노약자 등 면역력이 떨어진 사람에게는 치명적이다. 레지오넬

라균 속에는 59개의 종과 70개 이상의 혈청군이 존재하며

(http://www.bacterio.net/legionella.html), L. pneumophila에

는 15개의 혈청군이, L. bozemanii, L. longbeachae, L. feeleii, 

L. hackeliae, L. sainthelensis, L. spiritensis, L. erytra, L. 

quinlivanii 등에는 각각 2개의 혈청군이 있으며, 나머지 종들

은 1개의 혈청군을 가지고 있다(Kang et al., 2005). 레지오넬

라균 속에서 인간에게 레지오넬라증을 유발하는 종은 20여 종

으로 이 중 L. pneumophila serogroup (sg, 혈청군) 1은 세계적

으로 레지오넬라증을 일으키는 원인균의 50~75%를 차지하

고, 그 subtype도 다양하다(Jeon et al., 2014).

이렇게 다양한 L. pneumophila sg 1의 subtyping은 pulsed 

field gel electrophoresis (PFGE)나 sequence-based typing (SBT)

을 주로 사용하고 있다(Guo et al., 2015; Essig et al., 2016). 국

내에서는 PFGE를 통한 다중이용시설의 수계시설에서 분리

된 레지오넬라균의 유전학적 다양성에 대한 연구는 다수 보고

되었지만(Seung et al., 2007; Kwon et al., 2012; Jeon et al., 

2014), SBT를 이용한 레지오넬라균의 유전학적 특성연구는 

거의 보고된 바가 없다(Lee et al., 2010).

본 연구에서는 2015년 1월부터 12월까지 경기남부지역의 

환경수계시설에서 분리된 레지오넬라균의 시설별, 수계환경

별 분포현황을 조사하고, L. pneumophila sg 1으로 동정된 균

주들을 대상으로 PFGE와 SBT를 실시하여 유전학적 특성을 

비교 분석하였다. 이를 통해 경기도내 환경수계에서 분리된 

레지오넬라균의 우세종을 파악하고 향후 집단발생시 환자와 

환경수계 분리균주간의 상관관계 규명, 감염원의 추적 및 감

염경로 규명을 통해 레지오넬라증의 발생 및 확산 방지에 필

요한 기초자료를 마련하고자 한다.

재료 및 방법

실험재료

본 연구는 2015년 1월부터 12월까지 경기남부지역 다중이

용시설의 냉각탑수, 탕내 냉･온수, 샤워기 냉･온수, 화장실 수

도 냉･온수, 분수 953건을 대상으로 조사하였다.

시료전처리 및 균주분리

무균채수병에 채수된 검체 1 L를 0.2 µm 또는 0.45 µm pore 

size의 membrane filter에 여과한 후 멸균증류수 20 ml에서 강

하게 진탕하여 부유시켰다. 시료 중 레지오넬라균 이외의 미

생물이 많을 것으로 예상되어 레지오넬라균 검출의 간섭을 

줄이기 위해 50°C 항온수조에서 30분간 열처리 한 뒤, 원액

과 멸균증류수로 10배 희석한 검액 각 100 µl를 GVPC agar 

(bioMérieux)에 도말하였다. 도말된 배지는 5% CO2가 공급되

는 37°C 배양기(Sanyo)에서 3~10일간 배양하면서 전형적인 

집락 형성을 관찰하였다.

PCR에 의한 L. pneumophila 검출

GVPC agar에서 순수 배양된 집락을 멸균증류수 200 µl에 

현탁시키고, 100°C에서 5분간 가열한 뒤 13,000 rpm으로 4°C

에서 5분간 원심분리한 상등액을 주형 DNA로 사용하였다. 

Kwon 등(2012)의 방법으로 레지오넬라균 속에 특징적인 16S 

rRNA 유전자와 L. pneumophila에 특이적으로 존재하는 독소 

유전자(mip : macrophage infectivity potentiator)를 증폭하여 

두 유전자가 모두 증폭되는 L. pneumophila와 16S rRNA 유전

자만이 증폭되는 non-L. pneumophila를 검출하였다.

Non-L. pneumophila의 염기서열분석

분리된 non-L. pneumophila는 GVPC agar에 순수분리 배양

한 후, 집락을 멸균증류수 200 µl에 현탁시키고, 100°C에서 5

분간 가열한 뒤 13,000 rpm으로 4°C에서 5분간 원심분리한 상

등액을 주형 DNA로 사용하였다. Backer 등(2004)의 방법으

로 16S rRNA의 염기서열분석 후 NCBI database의 서열들과 

비교분석을 통해 non-L. pneumophila 종을 확인하였다.

혈청학적 동정

분리된 L. pneumophila는 GVPC agar에서 순수분리 배양한 

후, Legionella antisera (Denka Seiken)를 이용하여 혈청군을 

조사하였다. 순수 배양된 집락을 생리식염수에 풀고 100°C에

서 1시간 가열 처리한 후 슬라이드 글라스에 항혈청 한 방울과 

항원 부유액을 한 방울씩 떨어뜨리고 응집유무를 관찰하였다. 

1분 이내 강한 응집을 일으키는 것을 양성으로 판독하여 L. 

pneumophila serogroup (sg) 1에서 sg 6까지의 혈청군으로 결

정하였다.

PFGE (pulsed field gel electrophoresis) 분석

GVPC agar에서 순수배양된 L. pneumophila sg 1 내 균주를 

멸균면봉에 묻혀낸 다음, 2 ml의 cell suspension TE (100 mM 

Tris and 100 mM EDTA, pH 8.0)에 15~20% 투명도로 현탁시

켰다. 현탁액 200 µl와 1.2% agarose (seakem gold agarose, 

TaKaRa) 200 µl를 섞은 후 바로 plug mold에 넣어 응고시켰다. 
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Table 1. Incidence of Legionella spp. isolated from water supply systems of public facilities in Gyeonggi-Do

Sampling

type

Facility

Cooling

tower

water

Bath water Shower water Tap water Spout 

water
Total

hot cold hot cold hot cold

Building &

Shopping center

34/184

(18.5%)

1/5

(20.0%)

0/5

(0%)

0/1

(0%)

0/3

(0%)

35/198

(17.7%)

Hospital
14/57

(24.6%)

0/3

(0%)

0/3

(0%)

11/75

(14.7%)

7/70

(10.0%)

15/76

(19.7%)

5/70

(7.1%)

52/354

(14.7%)

Public bath
1/2

(50.0%)

36/101

(35.6%)

3/57

(5.3%)

8/51

(15.7%)

6/52

(11.5%)

54/263

(20.5%)

Hotel
2/9

(22.2%)

1/10

(10.0%)

0/8

(0%)

0/1

(0%)

3/28

(10.7%)

Welfare facility
1/4

(25.0%)

0/2

(0%)

0/3

(0%)

1/25

(4.0%)

1/21

(4.8%)

0/13

(0%)

0/9

(0%)

3/77

(3.9%)

Fountain
0/33

(0%)

0/33

(0%)

Total
52/256

(20.3%)

36/106

(34.0%)

3/63

(4.8%)

22/166

(13.3%)

14/156

(9.0%)

15/90

(16.7%)

5/83

(6.0%)

0/33

(0%)

147/953

(15.4%)

굳힌 plug는 ES buffer (50 mM Tris, 50 mM EDTA, and 1% 

sodium-lauroyl sarcosine, pH 8.0) 1.5 ml와 proteinase K (20 

mg/ml) 40 µl를 넣고 55°C에서 1시간 동안 반응시킨 후, plug 

wash TE buffer (10 mM Tris; pH 7.5 and 1 mM EDTA; pH 8.0)

를 밀폐된 용기나 PVC tube에 넣고 55°C 진탕 항온수조에서 

20분간 5회 세척하였다. 세척이 끝난 plug는 1 mm 두께로 잘

라 제한효소 SfiI (40 U/µl, Roche) 1 µl, 제한효소 완충용액 10 

µl, BSA 1 µl, 멸균증류수 88 µl를 넣고 50°C 항온수조에서 4

시간 반응시켰고, size marker로 사용된 Salmonella enterica 

serotype Braenderup H 9812 (ATCC #BAA-664)는 XbaI (40 

U/µl, Roche)을 처리하여 37°C에서 2시간 30분 동안 반응시

켰다. 제한효소를 처리한 plug 절편을 1% PFGE agarose gel로 

만들고, CHEF Mapper (Bio-Rad)를 사용하여 initial time 2.16

초, final time 54.17초, gradient 6.0 V/cm, included angel 120°, 

14°C에서 19시간 동안 전기영동 하였다. 전기영동이 완료되

면 SYBR gold 염색시약(Invitrogen)으로 30분간 염색 후, 증

류수에 1시간 동안 탈색 후, DNA Image Visualizer (Bio-Rad)

로 관찰하였다. PFGE 분석은 BioNumerics software (Applied 

Maths)를 이용하였고, dendrogram은 UPGMA (unweight pair 

group method of average linkage)법으로 유연관계를 비교 ․ 분

석하였다.

SBT (sequence-based typing) 분석

L. pneumophila sg 1 내 균주의 유전학적 특성을 sequence- 

based typing (SBT) 방법으로 분석하였다. SBT protocols version 

5.0의 방법에 따라 7개 유전자(flaA, pilE, asd, mip, mompS, 

proA, neuA)를 대상으로 유전자 증폭을 실시하고, 염기서열

분석을 수행하였다(Gaia et al., 2005; Mentasti and Fry, 2012). 

Sequence type (ST) 분석은 European Working Group for 

Legionella Infections (EWGLI)의 SBT database를 이용하였다

(http://www.hpa-bioinformatics.org.uk/legionella/legionella_

sbt/php/sbt_homepage.php). 분석된 7개 유전자의 concatenated 

sequence로 MEGA v 5.01 (Molecular Evolutionary Genetics 

Analysis version 5.01) software (Tamura et al., 2011)를 이용하

여 clustal W (1.6) method로 서열 정렬 후, maximum likelihood 

tree를 구축하였고, bootstrap 값은 1,000회의 resampled data

로부터 추론하였다.

결과 및 고찰

레지오넬라균 검출 결과

2015년 1월부터 12월까지 경기남부지역에서 의뢰된 냉각

탑수, 탕내 온수 등 검체 953건 중 147건(15.4%)에서 레지오넬

라균이 검출되었으며, 검체 당 각 1개씩의 균주 총 147주의 레

지오넬라균을 순수분리 배양하였다.

환경수계 시설별 레지오넬라균 검출률(Table 1)은 찜질방, 

사우나, 목욕탕 등에서 20.5%, 대형건물, 백화점, 대형쇼핑센

터 등에서 17.7%, 병원에서 14.7%, 호텔 등 숙박시설에서 10.7%, 

복지시설에서 3.9%이었으며, 분수대에서는 1건도 검출되지 

않았다. 2008년부터 2012년까지 경기북부지역 다중이용시설

의 수계환경에 대한 레지오넬라균의 오염도 조사보고에서도 
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Table 2. Distribution of L. pneumophila serogroup isolates (n = 84)

L. pneumophila No. of isolate (%)

Serogroup 1 32 (38.1%)

Serogroup 2   1 (1.2%)

Serogroup 3 11 (13.1%)

Serogroup 4   2 (2.4%)

Serogroup 5   9 (10.7%)

Serogroup 6   1 (1.2%)

Others 28 (33.3%)

역시 대형목욕탕과 대형쇼핑센터의 검출률은 각각 31.0%와 

26.5%로 높게 나타났다(Kwon et al., 2012).

수계환경에 따른 검출률(Table 1)은 탕내 온수 34.0%, 냉각

탑수 20.3%, 화장실수도 온수 16.7%, 샤워기 온수 13.3%, 샤

워기 냉수 9.0%, 화장실수도 냉수 6.0%, 탕내 냉수 4.8% 순으

로 수온이 높을수록 많은 균주들이 검출되었으며, 이는 기존

의 연구결과들과도 일치하였다(Seung et al., 2007; Kwon et 

al., 2012; Jeon et al., 2014).

Non-L. pneumophila 분포현황

분리된 레지오넬라균 147주 중 85.7% (126주)가 L. pneumophila

였고, non-L. pneumophila가 14.3% (21주)를 차지하였다. Non-L. 

pneumophila 21주 중 20주가 찜질방, 사우나, 목욕탕, 대형건

물, 병원에서 분리되었다.

Non-L. pneumophila 21주 중 15주의 종 분석결과 L. wadsworthii

가 3주, L. anisa, L. erythra, L. quinlivaniis, L. rubrilucens가 각 

2주씩, L. fairfieldensis, L. jamestowniensis, L. londiniensis, 

L. longbeachae가 각 1주씩 검출되었다. 분리된 균주 중 L. 

wadsworthii,  L. anisa, L. erythra, L. longbeachae는 사람에게 

감염을 일으킨다고 알려져 있고(Kang et al., 2005), 특히 L. 

longbeachae는 호주, 미국, 일본 등에 감염사례보고가 많다

고 알려져 있다(Steele et al., 1990; Kubota et al., 2007). L. 

wadsworthii 경우 2주가 병원에서 분리가 되었고, 병원 수계시

설의 레지오넬라균 오염은 면역저하 혹은 암 등의 고위험군 

환자들에게 병원 내 감염을 일으킬 가능성이 높으므로 특히 

주의가 필요할 것으로 생각된다.

L. pneumophila 혈청군 분포현황

L. pneumophila 126주 중 84주에 대하여 혈청군을 분석한 

결과는 Table 2와 같다. 레지오넬라증의 주요 원인균으로 알

려진 L. pneumophila serogroup (sg) 1은 84주 중 32주로 검출

률이 38.1%로 가장 높게 나타났고, sg 3가 13.1% (11주), sg 5

가 10.7% (9주)를 차지하였다. 이어 sg 4가 2.4% (2주), sg 2와 

sg 6가 각각 1.2% (1주)를 차지하였다. Lee 등(2010)의 연구에

서도 L. pneumophila sg 1은 국내 7개 지역(서울, 경기도, 강원

도, 충청도, 경상도, 전라도, 제주도)에서 모두 가장 우점한다

고 보고하였다. 하지만, 기존 연구에서 경기지방에는 sg 5와 sg 

6가 높은 검출률을 보였던 반면, 본 연구에서는 sg 5의 검출률

은 역시 높았지만 sg 3가 많이 검출되었고, 검출되지 않았던 sg 

4도 검출되었다. Hwang 등(2014)의 연구에서는 연도별, 지역

별로 분리되는 혈청군 분포에는 차이가 있을 수 있다고 보고

하였으므로, 경기도내 수계환경에서 분리된 L. pneumophila

의 혈청군 분포가 연도별로 변화하는지에 대하여는 지속적인 

연구가 필요할 것으로 생각된다.

환경수계 시설별 혈청군 분포를 보면 L. pneumophila sg 1

이 대형건물, 백화점, 대형쇼핑센터 등에서 65.2% (15주), 병

원에서 44.4% (12주)로 가장 두드러지게 우세했던 반면, 찜질

방, 사우나, 목욕탕 등에서는 sg 3가 16.7% (5주)로 가장 많이 

검출되었다.

수계환경에 따른 혈청군 분포를 보면 냉각탑수는 기존의 

연구들에서 보고된 바와 같이 L. pneumophila sg 1이 65.5% 

(19주)으로 가장 높게 나타났다(Lee et al., 2010; Kwon et al., 

2012). 샤워수 냉･온수, 탕내 냉･온수, 화장실수도 냉･온수에

는 sg 1에서 sg 6까지 다양하게 검출되었다.

혈청군 분석결과 L. pneumophila sg 1에서 sg 6 이외의 혈청

군이 33.3% (28주)를 차지하였다. 부산지역 다중이용시설의 

수계시설에서 분리된 L. pneumophila를 대상으로 15가지 혈

청군의 분포현황을 조사한 연구결과에서도 sg 1에서 sg 6 이외

의 혈청군들이 다수 분리되었고(Hwang et al., 2014), 2008년 

다중이용시설에서 분리된 레지오넬라균의 다양성을 연구한 

국립보건연구원에서도 sg 7부터 sg 15까지 다양하게 분리되

었으며(Lee et al., 2010), 특히 sg 7과 sg 10은 각각 6.2%와 

2.7%를 차지하는 등 분리율이 높게 나타났으므로, 추후 sg 7에

서 sg 15까지의 혈청군 분석도 필요할 것으로 생각된다.

L. pneumophila sg 1 내 균주의 PFGE와 SBT 분석결과

분리균주 중 가장 우세한 혈청군인 L. pneumophila sg 1 내 균주

의 유전학적 다양성을 PFGE와 SBT 방법으로 비교･분석하였다.

32주를 제한효소 SfiI으로 처리한 PFGE pattern을 dendrogram

으로 나타낸 결과 22개의 PFGE pattern을 보였고, 전체 54.4~ 

100%의 유연관계를 보였다(Fig. 1). 73% 이상 상동성을 기준

으로 3개의 group으로 분류되었다. Group 1의 경우 20주가 12

개의 PFGE pattern을 보이며 75.8%의 상동성을 보였다. Group 

2의 경우 8주가 7개의 PFGE pattern을 보이며 73.7%의 상동성
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(A) (B)

Fig. 1. Phylogenetic tree (Clustering results) based on PFGE and SBT analysis. (A) Dendrogram of PFGE pattern constructed from L. pneumophila serogroup 

1 isolates. (B) Phylogenetic analysis of the concatenated sequences (flaA, pilE, asd, mip, mompS, proA, neuA) of L. pneumophila serogroup 1 isolates. More 

than 60% of bootstrap values are shown on the branches.

Table 3. ST distributions of L. pneumophila serogroup 1 isolates (n = 32)

Sequence type No. of isolate (%)

ST1 (1, 4, 3, 1, 1, 1, 1) 19 (59.4%)

ST150 (11, 14, 16, 1, 15, 13, 1)   5 (15.7%)

ST62 (8, 10, 3, 15, 18, 1, 6)   2 (6.3%)

ST159 (11, 14, 16, 1, 15, 13, 2)   1 (3.1%)

ST304 (1, 4, 1, 1, 1, 1, 1)   1 (3.1%)

ST607 (11, 14, 16, 16, 15, 13, 1)   1 (3.1%)

ST1087 (7, 6, 17, 28, 13, 11, 11)   1 (3.1%)

GG1 (7, 12, 17, 3, 35, 11, 11)   1 (3.1%)

GG2 (11, 14, 3, 1, 13, 13, 1)   1 (3.1%)

을 보였다. Group 3의 경우 4주가 3개의 PFGE pattern을 보이

며 74.0%의 상동성을 보였다.

SBT는 Gaia 등(2005)의 방법을 이용하여 flaA, pilE, asd, mip, 

mompS, proA, neuA, 7개 유전자를 사용하였으며, 염기서열

분석은 European Working Group for Legionella Infections 

(EWGLI)의 SBT database를 이용하였다. 분리된 32주의 SBT 

유형을 분석한 결과, 9개의 유형으로 나눌 수 있었다(Table 3). 

이 중 ST1 (1, 4, 3, 1, 1, 1, 1)이 59.4% (19주)로 가장 우세하였

으며, ST150 (11, 14, 16, 1, 15, 13, 1)이 15.7% (5주), ST62 (8, 

10, 3, 15, 18, 1, 6)가 6.3% (2주)의 검출률을 보였다. 그밖에 

ST159, ST304, ST607, ST1087이 1개씩 분리되었으며, 2주에 

대해서는 EWGLI SBT database에서 sequence type (ST)을 결

정할 수 없었다. 본 연구에서는 GG1 (7, 12, 17, 3, 35, 11, 11)과 

GG2 (11, 14, 3, 1, 13, 13, 1)로 명명하였다. 기존의 연구들에서

도 ST1은 세계에서 가장 널리 분포되어 있으며, 임상시료에서

도 빈번하게 분리된다고 알려져 있다(Lee et al., 2010; Kozak- 

Muiznieks et al., 2014; Enrhard et al., 2015; Guo et al., 2015). 

ST1과 ST150은 우리나라 뿐 아니라, 중국, 일본에서도 분리

가 된다고 보고되어있고(Amemura-Maekawa et al., 2012; Qin 

et al., 2014), ST62는 2009년 12월부터 2010년 1월 사이에 독

일 울름과 노이울름에서 일어난 64명의 레지오넬라 유행의 원
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인균이었으며(Essig et al., 2016), 캐나다 온타리오주에서 1978

년부터 2007년까지 분리된 194개의 임상분리균주에서 분리

된바 있다(Tijet et al., 2010). 본 연구에서 명명한 GG1은 Lee 

등(2010)의 연구에서 온수에서 주로 분리된 ST-K1과 동일한 

균주로 국내에서만 상주하는 균주로 생각된다.

가장 우점하였던 ST1은 환경수계 시설별로는 57.9% (11

주)가 병원에서 분리되었고, 수계환경에 따라서는 52.6% (10

주)가 냉각탑수에서 분리되었다. Lee 등(2010)의 연구에서도 

ST1은 냉각탑수에서 주로 분리되었다. ST150, ST62, ST159, 

ST304, ST607은 대형건물의 냉각탑수에서 분리되었고, ST1087

은 병원의 화장실수도 냉수에서 분리되었다. GG1은 사우나 

욕조수 온수에서 분리되었고, GG2는 대형건물 냉각탑수에서 

분리되었다.

7개 유전자의 서열을 조합해서 phylogenic tree를 구축한 결

과 분리된 32주가 94.8~100%로 유전적인 상동성이 높게 나타

났으며(Fig. 1), PFGE pattern을 바탕으로 한 dendrogram과 마

찬가지로 97% 이상 상동성을 기준으로 3개의 group으로 분류

되었다. ST1과 ST304로 판정된 20주가 99.6%의 상동성을 보

이며 PFGE의 group 1과 일치하였고, ST150, ST159, ST607로 

판정된 7주와 GG2가 97.5%의 상동성을 보이며 PFGE의 group 

2와 일치하였다. ST62와 ST1087로 판정된 3주와 GG1은 97.8%

의 상동성을 나타내며 PFGE의 group 3와 일치하여, PFGE와 

SBT의 분석결과가 매우 유사함을 알수 있었다. 또한, Lee 등

(2010)의 연구결과에서 SBT profile을 바탕으로 정의하였던 3

개의 clonal groups (CGs)의 구성원들을 본 연구에서도 확인할 

수 있었다. CG1은 본 연구의 group 1과 CG2는 group 3와 CG3

은 group 2와 일치하였다.

본 연구를 통해 L. pneumophila sg 1에 다양한 유전자형이 

존재함을 확인할 수 있었고, PFGE 뿐 아니라 SBT도 역시 국

내에서 분리된 레지오넬라균의 유연관계를 분석하는 분자유

전학적 분석에 좋은 방법임을 확인할 수 있었다. 특히 SBT는 

데이터베이스가 잘 구축되어 있어 다른 지역에 분리된 균주들

과도 비교분석 할 수 있고, 지역특이적인 새로운 균주도 찾을 

수 있다는 점에서 강점이 있다고 생각된다. 향후 SBT 방법을 

통한 레지오넬라균들의 연도별, 시설별, 수계환경별 데이터

를 계속적으로 축적한다면 집단적 또는 산발적 환자발생시 신

속, 정확하게 그 감염원을 추적할 수 있을 것이라 여겨진다.

적  요

레지오넬라증은 인공수계환경이 레지오넬라균에 오염되

었을 때 에어로졸의 전파에 의하여 집단 발생되는 심각한 폐

렴과 높은 치명률을 일으키는 호흡기질환이다. 본 연구에서는 

경기도내 수계시설로부터 147주의 레지오넬라균을 검출하였

고, 시설별, 수계환경별 분포현황을 조사하였다. 분리한 레지

오넬라균 중에서 Legionella pneumophila의 검출률은 85.7%

로 높게 나타났으며, 혈청군을 분석한 결과 L. pneumophila 

serogroup (sg) 1이 주로 검출되었다. Non-L. pneumophila 중

에서는 L. wadsworthii이 가장 많이 검출되었다. L. pneumophila 

sg 1의 유전학적 다양성을 분석하기 위해 pulsed field gel 

electrophoresis (PFGE)와 sequence-based typing (SBT) 방법

을 사용하여 비교 분석하였다. 32주에 대해 PFGE 분석 결과 

22개의 PFGE pattern을 보였고, SBT 분석 결과 9개의 유형으

로 나누어졌다. PFGE와 SBT 분석에서 모두 크게 3개 group으

로 분류되어 매우 유사한 결과를 나타냈다. SBT 유형 중 ST1

이 가장 우점하였고, 2개의 새로운 유형도 찾아낼 수 있었다. 

SBT는 데이터베이스가 잘 구축되어 있어 균주 간의 유전학적 

유형분석을 쉽고, 간단하게 할 수 있기 때문에 레지오넬라증

의 분자역학적 연구에 유용한 방법임을 확인할 수 있었다.
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