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Abstract

Calf diarrhea is a common disease in young claves and is still a major cause of productivity and eco-
nomic loss in livestock farms. Fecal samples from Korean native cattle (n=100) with diarrhea from 64 
farms in Gwangju area, Korea from september 2017 to December 2018 were examined for shedding 
of important protozoan parasitic, viral and bacterial pathogens using culture, rapid test kit and PCR 
methods. Of 57 (89.1%) of the 64 Korean native cattle farms examined had samples infected with at 
least one of the investigated pathogens. Among 100 fecal samples, 88 samples were positive for at least 
one the twelve pathogens and 51 samples were simultaneously positive for two or more pathogens by 
culture and PCR assay. Bovine group A rotavirus (BRV) was the most common pathogen, found in 
43/100 (43.0%) samples on 32/64 (50.0%) farms. Subsequently, kobuvirus (30.0%), pathogenic E. coli 
(29.0%), bovine parvovirus (17.0%), Giardia spp. (13.0%), Eimeria spp. (10.0%), Clostridium per-
fringens type A (8.0%), bovine torovirus (8.0%), bovine viral diarrhea virus (6.0%), bovine coronavirus 
(5.0%), bovine norovirus (2.0%) and Cryptosporidium spp. (2.0%) were detected. Nebovirus, kırklareli 
virus, bovine adenovirus, Salmonella spp. and intestinal parasites were not detected. Of the 72 calves 
sampled in this age group, 64 (88.9%) samples were positive for at least one enteropathogen. BRV was 
identified in 34/72 (47.2%) samples from 27/48 (56.3%) farms. Subsequently, pathogenic E. coli (30.6%), 
kobuvirus (29.2%), BPaV (22.2%), Giardia spp. (15.3%), Eimeria spp. (9.7%), BVDV (6.9%), Cl. per-
fringens type A (6.9%), BCoV (4.6%) and Cryptosporidium spp. (2.8%) were detected in fecal samples. 
A total of ninety-six strains of E. coli were isolated from one hundred fecal samples collected from 
Korean native cattle with diarrhea. The presence of stx1, stx2, eaeA, LT, STa, STb, ehxA, saa, F4, 
F5(K99), F6, F17, F18 and F41 genes in the isolates was investigated by PCR. Out of ninety-six E. 
coli isolates screened for specific genes, 30 strains E. coli were identified to harbor shiga toxin-produc-
ing E. coli (STEC) 7 (7.3%), enterohemorrhagic E. coli (EHEC) 8 (8.3%), enteropathogenic E. coli (EPEC) 
6 (6.3%), enterotoxigenic E. coli (ETEC) 2 (2.1%) and STEC/ETEC hybrid 7 (7.3%). This study pro-
vides epidemiological estimates of the prevalence of Korean native cattle’s enteropathogens in Gwangju 
area, Korea, which would be used for cattle farmers and veterinarians to select appropriate therapeutic 
method.
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서    론

  송아지 설사는 어린 송아지에서 흔히 발생하는 질

병이며, 축산농가에서 여전히 생산성과 경제적 손실

의 주요 원인이 된다. 임상 증상은 수양성 황색 설사, 

회색 및 녹색 또는 혈액이나 점액이 포함된 설사, 탈

수증, 체중감소 및 경련 등이 나타나며, 증상이 심해

지면 때로는 폐사에 이른다(Schroeder 등, 2012). 여러 

가지 병원체가 송아지 설사를 유발하거나 관여하는 

것으로 알려져 있으며, 환경 및 사양관리, 영양 및 면

역상태, 병원체 감염정도와 같은 여러 가지 위험요인

이 질병의 심각성이나 결과에 영향을 미친다(Cho와 

Yoon, 2014). 

  국내에서 젖소와 한우 송아지의 주요 폐사원인은 

장염이 42.5∼44.4%로 폐렴 10.5∼20.9%보다 많은 비

중을 차지하고 있다(Kang 등, 2001; Hur 등, 2013b; Kim 

등, 2015). 송아지 설사는 전염성 인자와 비전염성 인

자 모두에 기인한다(Bartels 등, 2010; Cho와 Yoon, 

2014). 전염성 인자로는 바이러스, 세균 및 기생충과 

같은 소화기 병원체가 설사 발병과 관련되어 있으며, 

단일 감염보다는 복합 감염 형태로 자주 관찰된다

(Kang 등, 2001; Izzo 등, 2011). 두 가지 이상의 병원

체에 감염된 송아지는 단일 병원체에 감염된 송아지

보다 설사증상이 발생할 가능성이 6배정도 더 높다

(Boileau와 Kapil, 2010).

  송아지 설사를 일으키는 전염성 병원체는 bovine 

rotavirus (BRV), bovine coronavirus (BCoV), bovine 

viral diarrhea virus (BVDV), Escherichia (E.) coli, 
Clostridium (Cl.) perfringens, Eimeria spp., Giardia spp. 

및 Cryptosporidium spp. 등이 있으며(Cho와 Yoon, 

2014), torovirus, kobuvirus와 calicivirus 3종, 즉 bovine 

norovirus (BNoV), nebovirus, kırklareli virus도 설사병 

원인체로 보고되었다(Hoet 등, 2003; Yamashita 등, 2003; 

Park 등, 2007; Alkan 등 2015). 그 외에도 bovine par-

vovirus (BPaV)과 bovine adenovirus (BAdV)도 소에서 

설사를 유발한다(Kailasan 등, 2015; Sibley 등, 2011). 

  한편, 대장균은 포유류 대장부위에 상재하는 세균

으로 대부분 비병원성이기 때문에 설사분변에서 분

리된 대장균은 병원성 인자에 대한 검사가 필요하다. 

대장균은 병원성에 따라 장출혈성 대장균(enteroha-

emorrhagic E. coli, EHEC), 장관독소원성 대장균(en-

terotoxigenic E. coli, ETEC), 장관병원성 대장균(entero-

pathogenic E. coli, EPEC), 장관침투성 대장균(entero-

invasive E. coli, EIEC), 장관흡착성 대장균(enteroag-

gresive E. coli, EAEC) 및 분산부착성 대장균(diffusely 

adherent E. coli, DAEC)으로 분류되고 있다(Nataro와 

Kaper, 1998; Kaper 등, 2004). EAEC와 DAEC는 사람

의 설사 유발 원인으로 알려져 있지만, 소에서는 질

병 발생과 연관성이 없다(Cassar 등, 2004; Wieler 등, 

2007; Kolenda 등, 2015).

  시가독소생성 대장균(shiga toxin-producing E. coli, 
STEC)은 shiga toxin (Stx)을 산생하는 모든 대장균에 

대한 일반적인 용어로 사용되었으며, EHEC라는 용어

는 출혈성 대장염과 용혈성 요독 증후군을 일으키고, 

LEE (locus for enterocyte effacement)라는 하는 병원성 

섬(pathogenicity island)의 일부인 intimin (eaeA gene)

을 포함하여 Stx-positive strain 즉, STEC의 한부분

(subset)으로만 표기하기 위해 사용되었다. 모든 STEC

가 병원체로 간주되지 않지만, 상기 정의에 의해 

EHEC는 병원체로 간주된다(Nataro와 Kaper, 1998; Kaper 

등, 2004).

  소에서 Giardia spp.와 Cryptosporidium spp.는 분변-

구강 전파로 발생하는 원충성 병원체이지만, 사람에

서도 매우 흔한 수인성 전염병을 일으키는 원인체이

다(Feng과 Xiao, 2011; Ryan 등, 2014). 람블편모충증

은 소장에 기생하는 Giardia (G.) lamblia (동의어 G. 
duodenalis 또는 G. intestinalis)가 원인체이다. C. par-
vum, C. bovis, C. andersoni, C. hominis 및 C. ryanae는 

소에서 감염을 일으키고, C. parvum과 C. hominis는 

사람에서도 감염을 일으킨다(Ryan 등, 2014). 또 다른 

원충성 질환 중 하나인 소 콕시듐증은 송아지 생산성

에 영향을 미치는 가장 중요한 기생충 질환 중 하나

이다. 콕시듐의 초기 증상은 정상적인 분변에 혈액과 

점액이 묻어나오다가 2∼3일 후에 혈액과 점액 덩어

리 형태로 배설되거나 처음부터 신선한 혈변이 관찰

된다(Kwon과 Jang, 2000). 

  송아지 설사병은 원인체가 다르더라도 임상증상이 

유사하기 때문에 정확한 검사가 필요하며, 증상 개선

을 위한 대증요법과 원인체에 따른 치료제 선택이 중

요하다. 농림축산검역본부에서 시행하고 있는 동물질

병 표준진단요령(예규 제142호, 2017.12.29.)에는 대장

균증, 살모넬라증, 장독혈증 및 BVDV 검사방법이 기

재되어 있다. 전국의 동물위생시험소에서 수행되고 

있는 소 설사병 진단에 주로 활용되는 진단방법은 소 

설사병 항원 5종 (BRV, BCoV, E. coli K99, Crypto-
sporidium spp. 및 Giardia spp.) 항원진단키트, 세균 

배양, 포화식염수 부유법을 이용한 기생충 검사 그리

고 바이러스 3종 (BRV, BCoV 및 BVDV) RT-PCR kit 
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(LiliTM BD-Multi RT-PCR kit, iNtRON Biotechnology 

Inc., Korea)을 이용하여 진단하고 있다.

  이번 조사는 광주지역 한우 설사병 원인체에 대한 

신속한 진단과 치료를 위해 간이진단키트 활용과 실

험실 정밀진단을 통해 양축농가에 신속하고 정확한 

현장 연계형 질병진단 서비스를 제공하고 질병동향 

파악과 확산방지 대책을 수립하고자 17개 병원체에 

대한 감염실태와 분리한 대장균에 대해서 병원성 인

자를 조사하였다.

재료 및 방법

시료채취

  한우 설사분변은 2017년 9월부터 2018년 12월까지 

광주 인근지역에서 64농가 100건을 채취하였다. 시료

는 일회용 비닐장갑을 착용 후 직장에 자극을 주어 

분변을 채취하거나 임상증상을 보이는 개체의 축사

에서 발견되는 설사분변을 채취하였다. 시료는 냉장

상태로 실험실로 운반하여 즉시 송아지 설사병 5종

(BRV, BCoV, E. coli K99, Giardia spp. 및 Crypto-
sporidium spp.)를  신속진단키트 (Rapid BoviD-5 Ag, 

Bionote, Korea)로 제조사의 지시에 따라 검사하였으

며, 12시간 이내에 바이러스 검사, 세균 분리·동정 및 

기생충 검사에 사용하였다. 이번 검사항목은 모두 17

개 병원체로 바이러스 질병은 BRV, BCoV, BVDV, 

torovirus, kobuvirus, norovirus, nebovirus, kırklareli vi-

rus, BPaV 및 BAdV이며, 세균질병은 병원성 대장균, 

Salmonella spp. 및 Cl. perfringens이며, 기생충 검사항

목은 Eimeria spp., Giardia spp., Cryptosporidium spp. 

및 장내 기생충이었다. 채취된 분변은 나이에 따라 4

개 그룹 즉, 송아지 (≤6개월), 육성·비육우 (≤2년), 성

우 (>2년) 및 나이불명 소로 분류하였다.  

세균검사

  미생물검사 대상은 병원성 대장균, Salmonella spp. 

및 Cl. perfringens이며 검사방법은 동물질병표준 진단

요령(APQA, 2017)에 따라 검사하였다. 미생물 동정

은 Vitek II system (bioMérieux, France)을 이용하여 최

종 동정하였다. 이들 미생물에 대한 병원성 인자와 

관련된 유전자 검사를 위해서 순수 분리한 집락을 

tryptic soy agar 또는 5% 면양 혈액한천배지에 하룻밤 

계대 배양한 다음, 일정량의 집락을 멸균 증류수 0.5 

mL에 현탁시켜 100°C에서 15분간 중탕 후, 14,000 rpm

에서 5분간 원심분리하여 그 상층액을 template DNA

로 사용하였다.

  대장균의 병원성 인자 stx1, stx2, eaeA, F5(K99), 

F41 및 STa의 유전자 검사는 Franck 등(1998)이 제시

한 mutiplex PCR 방법을 이용하였다. Enterohemolysin 

(ehxA)은 Schmidt 등(1995), F17 유전자 검사는 Van 

Bost 등(2001) 그리고 saa 유전자는 Paton과 Paton (2002)

의 방법에 따라 PCR을 수행하였다. 한편 F4, F6 그리

고 F18 검사와 LT와 STb 검사에는 각각 AccuPowerⓇ 

ETEC-Pili 5-Plex와 ETEC-Toxin 4-Plex PCR Kit 

(Bioneer, Korea)를 사용하였으며, 제조사의 지시에 따

라 polymerase chain reaction (PCR)을 수행하였다.

  Cl. perfringens 독소 산생 유전자 검사는 Yoo 등

(1997)의 방법에 따라 실험하였다. 이번 조사에 사용

한 모든 primer는 Bioneer (Korea)에 의뢰하여 제작하

였다. PCR 조성은 MaximeTM PCR premix kit (i-Star-

Taq) (iNtRON biotechnology, Korea)을 사용하여 pri-

mer (10 pmole/L) 각 1 L, template DNA 2 L를 넣

어 증류수로 총 20 L가 되게 조정하였다. 

바이러스 검사

  설사분변은 0.01 M phosphate buffered saline (pH 

7.4) 용액으로 10배 희석하여 실온에서 10분간 2,000×g

로 원심분리하였다. 원심분리한 상층액 150 uL를 취

하여 Viral DNA/RNA extraction kit (iNtRON Biotech-

nology Inc., Korea)을 사용하여 제조사의 지시에 따라 

유전자를 추출하였다. 추출된 유전자는 실험 전까지 

−20°C에 보관하였다. 

  BCoV와 BVDV 검출을 위해서는 LiliTM BD-Multi 

RT-PCR kit (iNtRON Biotechnology Inc., Korea)를 사

용하였으며, 제조사의 지시에 따라 RT-PCR을 수행하

였다. BRV, torovirus, kobuvirus, norovirus, nebovirus, 

kırklareli virus, BAdV 및 BPaV 검출을 위한 primer과 

annealing 온도 조건은 Table 1과 같다.

  RNA 바이러스로부터 first-strand cDNA 합성과 

PCR을 수행하기 위해서 MaximeTM RT-PCR premix kit 

(iNtRON biotechnology, Korea)를 사용하였으며, one- 

step RT-PCR 조성은 primer (10 pmole/L) 각 1 L, 

template RNA 2 L를 넣어 증류수로 총 20 L가 되

게 조정하였다. Reverse transcription step은 45°C, 30분 

반응한 후에 RTase inactivation step을 95°C, 5분 과정
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Table 1. List of the oligonucleotide primers designed from target genes of the viral enteropathogens used in this study 

Target disease Sequence (5′→3′)*
Product size
(base pair)

Target gene
Annealing 

Temperature
Reference

Bovine group A 
rotavirus

GCCTTTAAAAGCGAGAATTT (F) 1,062 VP7 52°C Park et al., 2006a
GGTCACATCATACAACTCTA (R)
ATGTATGGTATTGAATATACCAC (nF) 885 52°C Gómara et al., 2001
AACTTGCCACCATTTTTTCC (nR)

Torovirus GTGTTAAGTTTGTGCAAAAAT (F) 741 Spike protein 55°C Hoet et al., 2003
TGCATGAACTCTATATGGTGT (R)
TGGATTAATTCAGGAGGTGCC (nF) 653 55°C Kirisawa et al., 2007
CACTCTACATAGAGCGGTGTC  (nR)

Kobuvirus GATGCTCCTCGGTGGTCTCA (F) 631 3D protein 55°C Yamashita et al., 2003
GTCGGGGTCCATCACAGGGT (R)
TGGAYTACAARTGTTTTGATGC (nF) 216 55°C Reuter and Egyed, 2009
TGTTGTTRATGATGGTGTTGA (nR)

Norovirus AGTTAYTTTTCCTTYTAYGGBGA (F) 532 RdRp† 54°C Smiley et al., 2003
AGTGTCTCTGTCAGTCATCTTCAT (R)
GTCGACGGYCTKGTSTTCCT (nF) 326 50°C Park et al., 2006b
CACAGCGACAAATCATGAAA  (nR)

Nebovirus TTTCTAACYTATGGGGAYGAYG (F) 549 RdRp-MCP‡ 52°C Smiley et al., 2003
GTCACTCATGTTTCCTTCTCTAAT (R)
CGCTCCGTGTGGGATCACGA (nF) 194 50°C Park et al., 2006b
GCACGGGCTTCTTCTAGAGA (nR)

Kırklareli virus CCACCATTATCACCAAATTGC (F) 300 Capsid 55°C Alkan et al., 2015
CATAATCAGAATAGAAGGCGC (R)

Bovine   
adenovirus

CAGTGGTCHTACATGCACATC (F) 599∼725 Hexon 55°C Sibley et al., 2011
GCATAAGACCCGTAGCAWGG (R) (nR)
CATGCACATCGCSGGNCAGGA (nF) 588∼714 55°C

Bovine   
parvovirus

CTACAATGATTTGGTGGTACATTT 281 Unknown protein 58°C APQA, 2016
TAGAAAGCATCATGACTAACCAGT

*F, forward primer; R, reverse primer; nF, forward primer for nested PCR; nR, reverse primer for nested PCR. †RdRp, RNA-dependent RNA 
polymerase. ‡MCP, major capsid protein.

을 1 cycle 수행하였으며, PCR 단계는 denaturation 

94°C, 45초, annealing은 Table 1과 같은 온도에서 1분 

그리고 extension은 72°C, 1분 과정을 40회 반복하였

다. 최종 extention은 72°C, 7분 과정을 1회 조건으로 

실험하였다. 특히, BRV는 이중나선 RNA이기 때문에 

first-strand cDNA 합성 전에 추출한 template RNA는 

95°C에서 5분 동안 열처리한 후 얼음물에 급속히 냉

각하여 단일가닥으로 변환 후 실험에 사용하였다. 

  RNA 바이러스의 nested PCR과 DNA 바이러스의 

PCR 조성은 MaximeTM PCR premix kit (i-StarTaq) 

(iNtRON biotechnology, Korea)을 사용하여 primer (10 

pmole/L) 각 1 L, template DNA 2 L를 넣어 증류

수로 총 20 L가 되게 조정하였다. PCR 조건은 pre- 

denaturation 95°C 5분 과정을 1 cycle 수행한 후, PCR 

단계는 denaturation 94°C, 45초, annealing은 Table 1과 

같은 온도에서 1분 그리고 extension 72°C, 1분 과정

을 35회 반복하였으며, 최종 extention은 72°C, 7분 과

정을 1회 반복하여 실험하였다. 

기생충 검사

  설사분변 내 기생충 검사를 위해 소 설사병 신속진

단키트(Rapid BoviD-5 Ag test kit, Bionote Inc., Korea)

를 이용하여 제조사의 지시에 따라 Giardia spp.와 

Cryptosporidium spp.를 검사하였으며, Eimeria spp.와 

일반 충란 검사는 포화식염수 부유법으로 검사하였

다.

  분변에서 유전자 추출은 바이러스 검사에서 사용

한 10배 희석한 시험액 1 mL을 MagNA lyser green 

bead (Roche, Germany)에 분주하고 실온에서 10분간 

12,000×g로 원심분리하였다. 원심분리한 상층액은 버

리고 침전물에 nucleic lysis buffer (Promega, USA) 

300 L와 proteinase K (10 mg/mL) 10 L를 추가하여 

MagNA Lyser (Roche, Germany)기기에 넣고 6000×g에
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서 40초간 2회 분쇄한 후 65°C에서 30분간 열처리하

였다. 이 용액 300 L를 NX-48 Stool DNA kit (Geno-

lution, Korea)에 넣고 NextractorⓇ (NX-48) (Genolution, 

Korea)를 이용하여 제조사의 지시에 따라 유전자를 

추출하였다. 추출된 유전자는 실험실 전까지 −20°C

에 보관하였다.

  소 설사병 신속진단키트에서 기생충이 양성으로 

확인된 설사분변은 PowerChekTM real-time PCR kit 

(Kogenebiotech Co., Korea)를 이용하여 G. lamblia와 

C. parvum 감염 여부를 확인하였으며, 검사는 제조사

의 지시에 따라 real-time PCR을 수행하였다.

통계분석

  통계분석은 IBMⓇ SPSSⓇ Statistics ver. 25.0 (IBM Co., 

Armonk, NY, USA)를 이용하였다. 계절과 나이에 따

른 설사병 원인체 분석결과에 따라 Fisher의 정확 검

정(Fisher’s exact test)으로 통계학적 유의성을 검사하

였으며, P값이 0.05 미만인 경우 통계학적 유의한 것

으로 판단하였다. 설사분변을 대상으로 한 PCR과 신

속진단키트사이의 일치도는 Cohen’s kappa 분석을 실

시하였다(Fleiss와 Cohens, 1973).

결    과

한우 설사분변 채취결과

  2017년 9월부터 2018년 12월까지 광주 인근지역 

64농가에서 한우 설사 분변 총 100건을 채취하였고, 

송아지 72건, 육성·비육우 12건, 성우 5건 그리고 나

이 불명 소 11건으로 분류되었다(Table 2). 

  시료 100건 중 계절별 채취건수는 봄(3∼5월) 22건, 

여름(6∼8월) 14건, 가을(9∼11월) 39건 그리고 겨울

(12∼2월) 25건이었으며, 송아지 분변시료 72건 중 계

절별 의뢰건수는 봄 19건(26.4%), 여름 6건(8.3%), 가을 

31건(43.1%) 그리고 겨울 16건(22.2%)이었다(Table 3). 

송아지 설사는 가을에 31건(43.1%)으로 가장 많이 의

뢰되었고, 9월부터 12월 사이에 가장 많이 발생하였

다(Fig. 4). 연령별 의뢰건수는 1개월령이 25건으로 가

장 많았고, 2주령과 2개월령에서 각각 12건을 차지하

였다.

대장균 병원성 인자

  한우 설사 분변 총 100건 중에서 대장균은 95개 분

변에서 96 균주가 분리되었는데, 이것은 한개 분변시

료에서 병원성 대장균 2 균주가 분리되었기 때문이다. 

총 96개의 대장균을 PCR로 분석한 결과를 Table 6에 

요약하였다. 전체 96 균주 중 60 균주(62.5%)는 이번 

연구에서 시험한 병원성 인자 중 하나 이상을 보유하

고 있었다. 가장 많이 검출된 병원성 인자는 F17 

(35/96, 36.4%)이었으며, 다음으로 stx1 (14.3%), eaeA 

(14.3%), F6 (13.5%), STa (9.4%), stx2 (8.3%), ehxA 

(8.3%), saa (5.2%)가 검출되었고, LT, STb, F4, F5 

(K99), F18 그리고 F41은 한 건도 검출되지 않았다. 

병원성 대장균 30 균주 중에서 가장 많이 검출된 병

원성 인자는 stx1과 eaeA로 각각 46.7%이었으며, 다음

으로 F17 (40.0%), STa (30.0%), stx2 (26.7), ehxA 

(26.7%), saa (136.3%) 그리고 F6 (10.0%)이었다. 

  총 100건의 설사분변 중 29건(29.0%)의 분변에서 

병원성 대장균이 30 균주가 분리되었는데, 한 개 시

료(2주령)에서 STEC와 ETEC가 동시에 분리되었다. 

분리된 병원성 대장균 30 균주 중 EHEC가 8균주

(8.3%)로 가장 많이 분리되었고, STEC 7 균주(7.3%) 

STEC-ETEC hybrid 7 균주(7.3%), EPEC 6 균주(6.3%) 

및 ETEC 2 균주(2.1%)가 분리되었다(Table 7). 각 병

원성 대장균을 병원성 인자별로 구분해 보면, STEC

의 경우에는 stx1과 stx2가 saa, F17, F6와 조합되어 

분리되었다. EHEC는 stx1+eaeA과 stx2+eaeA가 F6, 

F17, saa 및 ehxA와 조합되어 분리되었다. EPEC는 

eaeA만 1 균주, eaeA+F1 4 균주 그리고 eaeA+ehxA+ 

F17 1 균주가 분리되었다. ETEC는 STa+F6 균주와 

STa+ehxA 균주가 각각 1개씩 분리되었다. STEC- 

ETEC hybrid 균주는 7개가 검출되었는데, stx1+STa 2 

균주, stx2+STa 3 균주, stx2+STa+F17 2 균주가 분리

되었다. 비병원성 대장균 중 36 균주는 이번 연구에

서 조사한 유전자가 하나도 검출되지 않았다.

  96개 대장균 분리주 중 6개월령 이하 송아지에서 

병원성 분리주는 23 균주(24.0%)이었고, 육성·비육우 

5 균주(5.2%), 성우와 나이 불명 소에서 각각 1 균주

(1.0)이었다. 송아지에서 2개월령 7 균주(7.3%)로 가

장 많이 분리되었고, 그 다음은 4주령에서 6 균주(6.3%)

가 동정되었다(Table 8). 병원성 대장균이 계절별로 

가을 (50.0%)에 가장 많이 검출되었고, 다음으로 겨

울(23.3%)과 봄(16.7%) 순이었지만, 통계학적 유의한 

차이는 없었다(Table 9). 한편, 이번 연구에서 설사분
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Table 4. Prevalence of detected enteropathogens on 64 Korean native cattle farm in Gwangju area, and in fecal samples from cattle (n=100) on 
those farms

Pathogens
No. of farms positive (%) No. of cattle positive (%) 

Single Two or more Total Single Two or more Total

BRV 7 (21.9) 25 (78.1) 32 (100) 10 (23.3) 33 (76.7) 43 (100)
BCoV 0 5 (100) 5 (100) 1 (20.0) 4 (80.0) 5 (100)
BVDV 0 5 (100) 5 (100) 0 6 (100) 6 (100)
BToV 0 6 (100) 6 (100) 0 8 (100) 8 (100)
Kobu 5 (21.7) 18 (78.3) 23 (100) 6 (20.0) 24 (80.0) 30 (100)
BNoV 0 2 (100) 2 (100) 0 2 (100) 2 (100)
BPaV 1 (9.1) 10 (90.9) 11 (100) 4 (23.5) 13 (76.5) 17 (100)
E. coli 5 (20.8) 19 (79.2) 24 (100) 10 (34.5) 19 (65.5) 29 (100)
Cl.per 2 (25.0) 6 (75.0) 8 (100) 2 (25.0) 6 (75.0) 8 (100)
Giar 1 (8.3) 11 (91.7) 12 (100) 2 (15.4) 11 (84.6) 13 (100)
Cryp 0 2 (100) 2 (100) 0 2 (100) 2 (100)
Eimeria 2 (22.2) 7 (77.8) 9 (100) 2 (20.0) 8 (80.0) 10 (100)
Total* 23 (35.9) 34 (53.1) 57 (89.1) 37 (37.0) 51 (51.0) 88 (88.0)

*Number and percent of detected farms or fecal samples for enteropathogens.

Fig. 1. Distribution of samples according to the number of enter-
opathogens detected in one fecal sample (n=100). Fig. 2. Prevalence of case detected single enteropathogen (n=37).

Fig. 4. Prevalence of fecal samples by months Korean native calves 
with diarrhea (n=72).

Fig. 3. Farm detection rate for enteropathogens detected in Korean 
native cattle.
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Table 6. Virulence factors of 96 E. coli strains isolated from diarrheic Korean native cattle

Pathotype* No. of 
strains

Virulence factors (%)

stx1 stx2 eaeA STa ehxA saa F6 F17

STEC 7 5 1 0 0 0 3 1 1
EHEC 8 7 2 8 0 5 1 1 5
EPEC 6 0 0 6 0 2 0 0 4
ETEC 2 0 0 0 2 1 0 1 0
STEC/ETEC hybrid 7 2 5 0 7 0 0 0 2
Subtotal 30 (100) 14 (46.7) 8 (26.7) 14 (46.7) 9 (30.0) 8 (26.7) 4 (13.3) 3 (10.0) 12 (40.0)
Nt-EC 66 0 0 0 0 0 1 10 23
ND 36 82 88 82 87 88 91 83 61
Total 96 (100) 14 (14.3) 8 (8.3) 14 (14.3) 9 (9.4) 8 (8.3) 5 (5.2) 13 (13.5) 35 (36.4)

*STEC, shiga toxin-producing E. coli; EHEC, enterohemorrhagic E. coli; EPEC, enteropathogenic E. coli; ETEC, enterotoxigenic E. coli; Nt-EC, 
E. coli strains did not have toxin genes; ND, Not detected virulence factors.

Table 7. Distribution of virulence factors of 96 E. coli isolates from 
Korean native cattle with diarrhea

Pathotype No. of isolates Prevalence (%)

STEC  7 7.29
stx1      1 1.04
stx1+saa 2 2.08
stx1+F17 1 1.04
stx1+saa+F6 1 1.04
stx2  1 1.04
stx2+F17 1 1.04

EHEC 8 8.33
stx1+eaeA+ehxA 3 3.13
stx1+eaeA+F6 1 1.04
stx1+eaeA+F17 1 1.04
stx1+eaeA+ehxA+ F17 1 1.04
stx1+eaeA+saa+ F17 1 1.04
stx2+eaeA+ehxA+ F17 1 1.04

EPEC 6 6.25
eaeA 1 1.04
eaeA+F17  4 4.17
eaeA+ehxA+F17 1 1.04

ETEC 2 2.08
STa+F6 1 1.04
STa+ehxA 1 1.04

STEC/ETEC hybrid 7 7.29
stx1+STa 2 2.08
stx2+STa 3 3.13
stx2+STa+F17 2 2.08

Nt-EC 66 68.75
F6 6 6.25
F17 19 19.79
saa 1 1.04
F6+F17 4 4.17
No genes 36 37.50

Total 96 100

변 100건에 대한 신속진단키트에서 E. coli K99 항원

은 모두 음성이었다.

Cl. perfringens 검사결과

  한우 설사분변 100건 중에서 Cl. perfringens 8 균주

(8.0%)가 분리되었으며, alpha toxin만 검출되어 type 

A로 확인되었다. 송아지에서 검출률은 6.9% (5/72건)

이었으며, 2주령에서 33.3% (4/12건), 2개월령에서 8.3% 

(1/12건)로 조사되었다. 육성·비육우에서 검출률은 

8.3% (1/12건)로 나타났다(Table 2). 봄철에 송아지에

서 21.1% (4/19건)로 검출률이 가장 높았으며, 여름철

과 겨울철에는 검출되지 않았다(Table 3). 

기생충 검사결과

  한우 설사분변 100건 중 10건(10.0%)에서 Eimeria 

spp. 난포낭이 검출되었다. 4주령 한우 분변 25건 중 

7건(28.0%)에서 난포낭이 검출되었고, 육성·비육우 

12건 중 2건(16.7%)에서 난포낭이 검출되었다(Table 

2). 봄철 시료에서는 콕시듐 충란이 발견되지 않았으

며, 여름철 시료 14건 중 2건(14.3%)으로 송아지와 나

이 불명 소에서 각각 1건씩 검출되었다. Eimeria spp. 

검출률은 가을철에 15.4% (6/39건)로 가장 높게 나타

났으며, 이중 송아지의 감염률은 12.9% (4/31건)로 조

사되었다(Table 3).

  소 설사병 항원 신속진단키트에서 각각 Giardia 

spp.와 Cryptosprodium spp. 양성으로 확인된 시료에 

대해서  PowerChekTM real-time PCR kit (Kogenebiotech 

Co., Korea)로 검사한 결과 G. lamblia 감염률은 13.0%
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Table 8. Distribution of 96 E. coli by age of Korean native cattle with diarrhea

 Age
Pathogenic E. coli (%)

Nt-EC Total
STEC EHEC EPEC ETEC STEC/ETEC hybrid Subtotal

 Calves (≤6 mo)
≤1 w 1 (1.0) 1 (1.0) 2 (2.1) 3 (3.1)
≤2 w 1* (1.0) 1 (1.0) 1* (1.0) 3 (3.1) 10 (10.4) 13 (13.5)
≤3 w 1 (1.0) 1 (1.0) 2 (2.1) 3 (3.1)
≤4 w 1 (1.0) 3 (3.1) 1 (1.0) 1 (1.0) 6 (6.3) 17 (17.7) 23 (16.7)
≤2 mo 2 (2.1) 2 (2.1) 3 (3.1) 7 (7.3) 5 (3.1) 12 (10.4)
≤3 mo 1 (1.0) 1 (1.0) 2 (2.1) 3 (3.1) 5 (5.2)
≤4 mo 1 (1.0) 1 (1.0) 1 (1.0) 3 (3.1) 5 (5.2) 8 (8.3)
≤5 mo 2 (2.1) 2 (2.1)
≤6 mo 2 (2.1) 2 (2.1)
Subtotal 6 (6.3) 8 (8.3) 3 (3.1) 1 (1.0) 5 (5.2) 23 (24.0) 48 (45.8) 71 (69.8)
P-value 0.792 0.904 0.336 0.676 0.301 0.615 0.615 0.876

 Young cattle 3 (3.1) 1 (1.0) 1 (1.0) 5 (5.2) 7 (7.3) 12 (12.5)
 Adult cattle 1 (1.0) 1 (1.0) 2 (2.1) 3 (3.1)
 Unknown age 1 (1.0) 1 (1.0) 9 (9.4) 10 (10.4)
 Total 7 (7.3) 8 (8.3) 6 (6.3) 2 (2.1) 7 (7.3) 30 (31.3) 66 (68.8) 96 (100)

*STEC and ETEC were isolated simultaneously in one fecal sample. Statistical analysis was conducted only on calves less than 6 months of age.

Table 9. Prevalence of 30 pathogenic E. coli by season of Korean native cattle with diarrhea

 Season STEC EHEC EPEC ETEC STEC/ETEC hybrid Total

 Spring 2 (6.7) 3 (10.0) 5 (16.7)
 Summer 1 (3.3) 1 (3.3) 1 (3.3) 3 (10.0)
 Autumn 2 (6.7) 4 (13.3) 3 (10.0) 1 (3.3) 5 (16.7) 15 (50.0)
 Winter 2 (6.7) 1 (3.3) 2 (6.7) 2 (6.7) 7 (23.3)
 Total 7 (23.3) 8 (26.7) 6 (20.0) 2 (6.7) 7 (23.3) 30 (100)
P-value* 0.901 0.474 0.657 0.369 0.241 0.528

*P values for the season were determined by the Fisher’s exact test.

Table 10. Comparative performance of RT-PCR and rapid test kit in 
detecting BRV and BCoV from fecal samples of diarrheic Korean 
native cattle

Rapid test 
kit*

RT-PCR % agreement
( value)Positive Negative Total

BRV
Positive 20 0 20 77 (0.498)
Negative 23 57 80
Total 43 57 100

BCoV
Positive 3 6 9 92 (0.389)
Negative 2 89 91
Total 5 95 100

*Rapid BoviD-5 Ag test kit (Bionote Inc., Korea).

이며,  C. parvum의 감염률은 2.0%이었다(Table 2). 송

아지에서 G. lamblia 감염률은 15.3% (11/72건)이었고, 

4주령에서 감염률은 28.0% (7/25건), 2개월령에서 감

염률은 25.0% (3/12건)로 나타났다. G. lamblia에 감염된 

4주령에서 7건은 콕시듐에 중복 감염되었다(Table 2).

설사 병원체 분포

  검사시료 총 64농가 100건 중에서 57농가 88건

(88.0%)에서 설사 병원체 12종이 검출되었으며, BRV

가 43.0%로 가장 많이 검출되었고, 다음으로 kobuvi-

rus 30.0%, 병원성 대장균 29.0%, BPaV 17.0%, G. 
lamblia 13.0%, Eimeria spp. 10.0%, BToV 8.0%, Cl. 
perfringens type A 8.0%, BVDV 6.0%, BCoV 5.0%, 

BNoV 2.0% 그리고 C. parvum 2.0%순으로 검출되었

다(Table 2).

  시료 전체 100건 중 원인체가 단독으로 검출된 시

료는 37건이고 중복감염 시료는 51건이었다(Table 4). 

두 개 이상 검출된 병원체는 2종 28건, 3종 14건, 4종 
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7건 및 5종과 6종은 각각 1건으로 나타났다(Fig. 1). 

단독으로 검출된 시료 37건 중에서 BRV와 병원성 대

장균이 각각 27.0%로 가장 많이 검출되었으며, 다음

으로 kobuvirus가 16.2%, BPaV는 10.8%, Eimeria spp., 

G. lamblia 및 Cl. perfringens type A가 각각 5.4% 그

리고 BCoV는 2.7% 순으로 검출되었다(Fig. 2). BVDV, 

BToV, BNoV 및 C. parvum은 단독 검출건수는 없었

고, 모두 다른 병원체와 함께 검출되었으며, G. lam-
blia의 중복 감염률은 84.6%이었고 다음으로 kobuvi-

rus, Eimeria spp. 및 BCoV로 각각 80.0%이었으며, 

BRV 76.7%, Cl. perfringens type A 75.0%, 병원성 대

장균 65.5% 순으로 조사되었다(Table 4).

  채취한 시료 전체 64농가 중 57 농가(89.1%)에서 

한 개 이상 병원체가 검출되었다(Table 4). 이중 BRV

가 32농가(50.0%)로 가장 많았고, 다음으로 병원성 

대장균 24농가(37.5%), Kobuvirus 23농가(35.9%), G. 
lamblia 12농가(18.8%), BPaV 11농가(17.2%), Cl. per-
fringens type A 8농가(12.5%) 순으로 나타났다(Fig. 3). 

BCoV, BVDV, BToV, BNoV 및 C. parvum은 단독감

염 없이 모두 다른 병원체와 함께 검출되었으며, G. 
lamblia의 중복 감염률은 91.7%이었고 다음으로 BPaV 

90.9%, 병원성 대장균 79.2%, kobuvirus 78.3%, BRV 

78.1%, Eimeria spp. 77.8% 그리고 Cl. perfringens type 

A 75.0%순으로 조사되었다.

  이번 검사에서 5개 병원체 즉, nebovirus, kırklareli 

virus, BAdV, Salmonella spp. 및 장내 기생충은 검출

되지 않았다. 원인체가 검출되지 않은 시료는 모두 

12건으로 송아지 8건, 성우 3건, 나이 불분명 소 1건

으로 조사되었고, 송아지 8건 중 1주령 1건, 2주령 1

건, 4주령 3건, 4개월령 1건, 6개월령 2건이었다.

일령별 병원체 분포

  송아지 분변시료 48농가 72건 중에서 43농가 64건

(88.9%)에서는 병원체가 검출되었고, BRV가 27농가

에서 34건(47.2%)으로 가장 많이 검출되었으며, 다음

으로 병원성 대장균 30.6%, kobuvirus 29.2%, BPaV 

22.2%, G. lamblia 15.3%, Eimeria spp. 9.7%, BToV 

8.3%, BVDV 6.9%, Cl. perfringens type A 6.9%, BCoV 

5.6% 그리고 C. parvum 2.8%순으로 검출되었다. 

BNoV는 송아지와 육성·비육우 분변 시료에서 검출

되지 않았다(Table 2). 

  육성·비육우 분변시료 총 12건에서 5종의 병원체가 

검출되었으며, kobuvirus가 50.0%로 가장 많이 검출되

었으며, 다음으로 BRV 41.7%, 병원성 대장균 41.7%, 

Eimeria spp. 16.7%, BPaV 8.3% 및 Cl. perfringens 

type A 8.3%순으로 검출되었다. 성우 분변시료 5건 

중에서는 2건에서 4종의 병원체가 검출되었는데 BRV, 

BVDV, Kobuvirus 및 병원성 대장균이 각각 1건씩 검

출되었다. BRV 검출률은 송아지 나이와 유의적 차이

가 있었다(P=0.023). 그 외 검출된 병원체는 나이와 

통계학적 유의한 차이가 없었다. 

계절별 병원체 분포

  봄에 채취된 시료는 총 22건으로 병원체는 19건

(86.3%)에서 검출되었고, BRV가 14건(63.6%)으로 가

장 많이 검출되었으며, 다음으로 BPaV 31.8%, 병원

성 대장균 22.7%, G. lamblia 13.6%, Cl. perfringens 

type A 18.2%, BToV와 kobuvirus 9.1%, BVDV 4.5%

순으로 검출되었다. BCoV, BNoV, C. parvum 및 Eimeria 

spp.는 검출되지 않았다.

  여름에 채취된 시료는 총 14건으로 병원체는 13건

(92.9%)에서 검출되었고, BRV가 5건(35.7%)으로 가

장 많이 검출되었으며, 다음으로 kobuvirus 28.6%, 병

원성 대장균 21.4%, BToV, BNoV, BPaV와 Eimeria 

spp. 14.3%, BVDV, Cl. perfringens type A와 G. lam-
blia 7.1%순으로 검출되었다. BCoV와 C. parvum은 검

출되지 않았다. 

  가을에 채취된 시료는 총 39건으로 병원체는 35건

(89.7%)에서 검출되었고, kobuvirus가 14건(41.0%)으

로 가장 많이 검출되었고, 다음으로 BRV와 병원성 

대장균 35.9%, G. lamblia 17.9%, Eimeria spp. 15.4%, 

BVDV와 Cl. perfringens type A 7.7%, BCoV 5.1% 그

리고 BToV, BPaV 및 C. parvum 2.6%순으로 검출되

었다.

  겨울에 채취된 시료는 총 25건으로 병원체는 21건

(84.0%)에서 검출되었고, BRV가 10건(40.0%)으로 가

장 많이 검출되었으며, 다음으로 kobuvirus 32.0%, 

BPaV와 병원성 대장균 28.0%, BCoV와 BToV 12.0%, 

G. lamblia와 Eimeria spp. 8.0% 그리고 BVDV와 C. 
parvum 4.0순으로 검출되었다. 

  BCoV는 가을과 겨울에 검출되었으며, 송아지에서 

검출률은 각각 6.5%와 12.5%이었다. C. parvum은 송

아지에서만 가을과 겨울에 각각 3.2%와 6.3% 검출되

었다. BNoV는 여름에만 나이 불명 소 2건(33.3%)에

서만 검출되었다. BRV는 봄에 73.7%의 검출률로 가

장 높았으며(P=0.045), BPaV는 겨울에 43.8%의 검출
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률로 다른 계절에 비해 높았다(P=0.002). 그 외 병원

체는 계절에 따른 통계학적으로 유의한 차이가 없었

다.

설사 병원체 복합감염 분석 

  한우 설사 분변 전체 100건 중에서 검출된 병원체

별 복합감염 형태와 검출건수를 Table 5에 요약하였

다. 이번 연구에서 검출된 BRV는 43건으로 다른 병

원체와 혼합 검출된 시료는 33건(76.7%)으로 2종18

건, 3종 8건, 4종 5건 그리고 5종과 6종은 각각 1건이

었다. 이중에서 BRV+kobuvirus 4건과 BRV+Kobuvirus+ 

병원성 대장균 4건으로 다른 혼합감염 형태보다 많

았다(Table 5). BRV과 중복감염은 kobuvirus와 병원성 

대장균은 각각 13건(30.2%), BPaV와 7건(16.3%), BVDV, 

BToV 및 G. lamblia와 각각 5건(11.6%), Cl. per-
fringens type A와 4건(9.3%), BCoV와 G. lamblia는 2

건(4.7%), BNoV와 1건(2.3%)이 혼합 감염되었다. 

  BCoV의 중복 검출률은 80.0%이며, BRV, kobuvirus 

및 병원성 대장균과 각각 2건 (40.0%), BPaV, BVDV, 

G. lamblia 그리고 C. parvum과 각각 1건(20.0%) 혼합 

감염되었다. Kobuvirus의 중복 검출률은 78.3% 농장

에서 80.0%로 나타났으며, 이중 BRV와 15건(50.0%), 

병원성 대장균과 13건(43.3%), BPaV와 7건(23.3%), 

그 외 병원체는 1∼3건(3.3∼10.0%)이 중복감염이었

다. BVDV의 중복 검출률은 80.0%이며, BRV와 병원

성 대장균은 각각 3건(50.0%), kobuvirus와 G. lamblia
는 2건(33.3%), BCoV와 Eimeria spp.는 각각 1건

(16.7%)과 혼합 감염되었다. BToV는 BRV 5건 (62.5%), 

BPaV, BNoV, Kobuvirus 그리고 병원성 대장균은 각

각 2건(25.0%), Eimeria spp.와 G. lamblia는 각각 1건 

(12.5%)과 혼합 감염되었다. BPaV의 중복 감염률은 

76.5%이며, BRV와 kobuvirus와 각각 7건(41.2%), 병

원성 대장균과 5건(29.4%), BToV와 Cl. perfringens 

type A가 각각 2건(11.8%), BCoV, G. lamblia, C. par-
vum 및 Eimeria spp.와 각각 1건(5.9%)이 혼합 감염되

었다. 

  Cl. perfringens type A의 중복 감염률은 75.0%이며, 

BRV와 4건(50.0%), BPaV와 2건(25.0%), 그리고 G. 
lamblia, C. parvum 및 Eimeria spp.와 각각 1건(12.5%)

이 혼합 감염되었다. G. lamblia의 중복 감염률은 

84.6%이고, BRV가 5건, kobuvirus와 병원성 대장균은 

각각 4건, BVDV와 Eimeria spp.는 각각 2건, BToV, 

BPaV, BCoV 및 Cl. perfringens type A가 각각 1건이 

중복 검출되었다. Eimeria spp.의 중복 감염률은 

80.0%이며, kobuvirus와 3건, BRV, 병원성 대장균 및 

G. lamblia와 각각 2건, BVDV, BToV, BPaV 및 Cl. 
perfringens type A와 각각 1건이 혼합 감염되었다. 

신속진단키트와 PCR 검사 비교

  한우 설사분변 100건에 대한 BRV와 BCoV에 대한 

신속진단키트 검사와 RT-PCR 검사 사이의 비교 결

과는 Table 10에 요약하였다. 검사한 모든 설사분변 

중에서 RT-PCR 검사로 43개의 시료에서 BRV 유전

자를 검출했으며, 이는 신속진단키트에 의해 확인된 

양성 시료수(n=20)보다 23건 많았다. 반면에 다른 모

든 시료(n=57)는 두 검사방법에서 모두 BRV에 음성

이었다. 따라서 BRV 신속진단키트와 RT-PCR간의 검

사 일치도는 77%였고,  값은 0.498이었다. BCoV 검

출의 경우 RT-PCR은 신속진단키트와 비교하여 BCoV

에 대해 양성으로 2개의 시료를 확인하는 반면, 신속

진단키트에 의한 6개의 양성 시료는 RT-PCR에 의해 

BCoV에 대해 음성이었다. 두 가지 검사 사이의 일치

도는 92%였고  값은 0.389이었다. 

  Giardia spp.에 대한 신속진단키트 검사에서 양성 

시료 24건에 대한 real-time PCR 검사에서 11건이 G. 
lamblia로 확인되었으며, Cryptosporidium spp.에 대한 

신속진단키트 검사에서 양성 시료 4건 중에서 real- 

time PCR 검사에서 2건이 C. parvum으로 확인되었다.

고    찰

  송아지의 설사 원인은 영양적, 면역학적 그리고 사

육환경 등 다양한 요인이 복합적으로 관련되어 있다. 

송아지 설사병은 설사로 인해 성장지연, 탈수로 인한 

폐사, 치료에 따른 막대한 경제적 비용이 소요되는 

치명적인 질병이다(Cho와 Yoon, 2014). 국내 한우 설

사병에 대한 연구는 다발하는 특정의 몇 가지 질병에 

대한 조사로 다양한 병원체에 대한 종합적인 보고가 

드물며, 특히 광주지역의 체계적인 연구와 분석이 매

우 미비하다. 이번 연구는 2017년 9월부터 2018년 12

월까지 광주 인근지역 한우 설사 분변을 채취하여 17

종의 설사병 원인체에 대한 감염실태를 조사하였다. 

  이번 조사 기간 동안에 한우 송아지 설사는 9∼12

월 사이에 다발하였고, 가을과 겨울에 각각 39.0%와 

25.0%를 차지하였는데, 한우 송아지에서 소화기 질환
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에 의한 폐사는 가을(37.3%)에 다발하였다는 Kim 등

(2015)의 보고와 유사하였지만, 소화기 질환으로 여

름철에 폐사율이 높다는 Kang 등(2001)의 보고와는 

상당한 차이를 나타냈다. 한우 송아지의 폐사는 분만 

후 7주 이내에 장염에 의해 주로 발생한다(Kang 등, 

2001; Kim 등, 2015). 이번 조사에서 1∼8주령의 송아

지 설사병 시료는 55건으로 조사되었다(Table 2). 

Jeong 등(2012)은 경남지역 6개월령 이하 송아지 설

사병 중 바이러스(BRV, BVDV 및 BCoV) 감염률이 

봄 48.4%, 여름 25.8%, 가을 6.2%, 겨울 19.6%로 보고

하였는데, 이번 조사에서 이들 바이러스에 대한 송아

지(n=72)에서 감염률은 봄 20.8% (15건), 여름 5.6% 

(4건), 가을 22.2% (16건), 겨울 12.5% (9건)로 조사되

어 차이가 있었다(Table 3).  

  BRV는 일반적으로 1∼2주령의 송아지에서 설사를 

일으키는 중요한 원인체이다(Cho와 Yoon, 2014). 송

아지에서 BRV 검출률은 나이와 계절에 따른 분석에

서 그룹 간에 유의한 차이가 있었다. BRV 검출은 송

아지에서 27개 농장(56.3%) 34건(47.2%)이었으며, 육

성·비육우에서 41.7%, 성우에서 20.0%이었고, 봄철에 

73.7%로 가장 많이 검출되었다. 국내에서 BRV의 검

출률은 Heo 등(2008b)이 RT-PCR을 이용하여 송아지 

설사분변에서 40.8%로 19일령 이하에서 55.1%, 2개

월령 이상에서 41.2%로 보고하였고, 이번 연구와 유

사한 결과를 보였다. 하지만 Jeong 등(2012)과 Kim 등

(2012)은 BRV 검출률이 각각 8.4%와 14.4%로 보고하

였다. 

  BCoV의 이번 조사결과는 5개 농장(7.8%) 5건

(5.0%)에서 가을과 겨울에만 검출되었다. 송아지는 4

개 농장(8.3%)에서 4건(5.6%)이 검출되었으며, 육성·

비육우와 성우에서는 검출되지 않았다. 국내에서 RT- 

PCR을 이용한 BCoV의 검출률은 겨울철 성우 설사분

변에서 58.2% (Park 등, 2006b)그리고 송아지 설사 또

는 소 분변에서 0∼12.4%로 보고하였다(Heo 등, 

2008b; Jeong 등, 2012; Kim 등, 2012).

  BVDV의 이번 조사결과는 5개 농장(7.8%) 6건

(6.0%)에서 검출되었다. 송아지는 4개 농장(8.3%) 5건

(6.9%)이 검출되었으며, 육성·비육우에서는 검출되지 

않았다. 국내에서 BVDV의 검출률은 RT-PCR을 이용

하여 송아지 설사분변에서 2.1%∼25.7%이며, 주로 4

주령이하에서 검출되었으며(Song과 Choi, 2010; Jeong 

등, 2012; Kim 등, 2012), 이번 연구에서도 주로 4주

령이하에서 검출되었지만, 계절과 나이에 따른 BVDV

의 검출률은 통계학적으로 유의성이 없었다. 하지만 

Heo 등(2008b)의 조사에서는 BVDV의 검출률이 19일

령 이하 5.1%, 39일령 이하 7.8%, 60일령 이하 17.4%, 

60일령 이상 35.3%로 송아지 나이가 많을수록 증가

한다고 보고하였다.

  BToV의 이번 조사결과는 6개 농장(9.4%) 8건(8.0%)

에서 검출되었다. 송아지는 5개 농장(10.4%)에서 6건 

(8.3%)이 검출되었으며, 육성·비육우와 성우에서는 

검출되지 않았다. 송아지에서 계절별 검출률은 겨울

철과 봄철에 각각 18.8%와 10.5%로 조사되었으며 여

름에는 검출되지 않았다. 국내에서 BToV의 검출률은 

RT-PCR을 이용하여 송아지 설사분변에서 6.9% (Park 

등, 2008), 성우에서 1.1% (Park 등, 2006b)로 보고되

었다. BToV는 3주령 이하의 송아지에서 경증에서 중

증의 설사를 일으키는 흔한 전염성 위장관 원인체이

며, 소의 90∼95%가 항체를 보유하고 있으며, 국내와 

일본을 비롯한 여러 나라에서 송아지 설사분변에서 

BToV 검출을 보고하였다(Cho와 Yoon, 2014; Maclachlan 

등, 2016). 

  Yamashita 등(2003)이 Picornaviridae에 속하는 ko-

buvirus를 건강한 소 분변 16.7%에서 검출하였다고 

최초 보고한 이후 유럽, 아시아, 남미 그리고 아프리

카 지역에서 보고되었다(Reuter와 Egyed, 2009; Mohamed 

등, 2018). Jeoung 등(2011)은 국내 소 설사분변과 정

상 분변 107건 중 37 (34.6%)건에서 양성이 확인되었

으며, 이중 25건은 1개월령 이하의 송아지에서 검출

되었고 9건은 BRV를 비롯한 다른 바이러스와 혼합 

감염되었다고 보고하였다. 이번 연구에서 kobuvirus는 

23개 농장(35.9%) 30건에서 검출되었으며, 송아지의 

경우 17개 농장(35.4%) 21건(29.2%)에서 검출되어 Jeoung 

등(2011)의 검출률 34.6%와 유사하였다. Kobuvirus의 

계절별 검출률은 6개월령 이하의 송아지에서 가을에 

41.9%로 가장 높았고, 2년 이하 육성·비육우에서는 

가을과 겨울에 각각 40.0%와 100.0%로 조사되었고, 

나이와 계절에 따른 감염률에 통계학적 유의한 차이

는 없었다.

  이번 조사에서 calicivirus 3가지 원인체 중에서 

BNoV만이 여름철에 2개 농장(3.1%)에서 나이 불분

명 소 2건(2.0%)에서 검출되었으며, BToV와 BRV 혼

합감염 1건, BToV와 kobuvirus 혼합감염 1건으로 확

인되었다. BNoV는 소장의 상피세포에 감염되고 공장

과 회장의 융모 위축을 일으켜 설사를 유발하지만, 

임상적으로 건강한 소의 분변에서도 분리된다(Cho와 

Yoon, 2014). 국내에서 BNoV의 검출률은 송아지 설

사분변에서 9.3% (Park 등, 2007), 겨울철 성우 설사
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분변에서 1.6% (Park 등, 2006b)로 보고되었다. 

  BPaV는 급성 위장염 외에 자연유산, 사산과 같은 

생식기 질환을 일으킨다(Kailasan 등, 2015). BPaV는 

특히 소장부위에 감염을 일으켜 경증의 수양성 설사

로 시작해 점액성 설사를 일으킬 수 있다. 설사는 4∼ 

6일 동안 지속하고 바이러스는 감염 후 최대 11일 동

안 배출될 수 있다(Maclachlan 등, 2016). 이번 연구에

서 BPaV는 11개 농장(17.2%) 17건(17.0%)으로 주로 

송아지에서 검출되었으며, 송아지의 경우 10개 농장

(20.8%) 16건(22.2%)에서 검출되었다. 이번연구에서 

BPaV는 가을(3.2%)을 제외하고 다른 계절의 검출률

은 31.6∼43.8%로 조사되었다. BPaV의 검출률은 나

이와 계절에 따른 분석에서 그룹 간에 차이가 있었

다. 소 설사분변에 대한 BPaV에 대한 연구조사는 전 

세계적으로도 매우 드물며, 국내에서도 연구보고를 

거의 찾아볼 수 없었다.

  이번 연구에서 분리된 E. coli는 한우 설사분변 100

건 중에서 96주를 분리하였으며, 이중 병원성 대장균

은 29개 시료에서 30주를 동정하였다. Kolenda 등

(2015)의 메타분석(Meta analysis)에 따르면 설사시료

에서 EPEC, STEC 및 EHEC 검출률은 각각 7.5%, 

18.2% 그리고 6.0%로 분석하였고, 이번 연구에서는 

각각 6.3%, 7.3% 그리고 8.3%로 메타분석의 STEC 검

출률은 이번 연구결과와 상당한 차이가 있었다. 

  EPEC의 병원성과 관련된 인자는 eaeA 유전자인데 

shiga toxin 또는 shiga toxin 유전자는 보유하지 않는 

균주가 여기에 해당한다. EPEC는 설사증상이 있는 

동물과 건강한 동물에서 분리율은 각각 7.5%와 14.6%

로 설사증상이 있는 동물보다는 건강한 동물에서 더 

잘 발견된다고 보고하였다(Kolenda 등, 2015). 이번 

연구에서 한우 설사 분변에서 분리한 총 96개 대장균 

기준으로 6건(6.3%)이 검출되었고, 이중 5 균주에서 

F17이 검출되었다. 

  ETEC에 존재하는 heat-stable enterotoxin (ST)은 설

사증상이 있는 개체와 건강한 동물에서 분리율은 각

각 7%와 0.3%이다. heat-labile enterotoxin (LT)의 검출

률은 0.3%로 건강한 동물과 설사증상이 있는 동물에 

거의 분리되지 않는다고 보고하였다(Kolenda 등, 2015). 

ETEC 부착소(adhesin) 중 F5, F17 그리고 F41 fimbriae

는 각각 9.5%, 30.4% 그리고 11.1% 동물로부터 분리

된다고 보고하였는데 이번 연구에서 검출된 ETEC에

서는 이들 fimbriae와 LT가 검출되지 않았고, 분리된 

총 E. coli 중 ETEC는 2주(2.1%)가 분리되었다.

  Lim 등(2006)은 전라남도 지역에서 채취한 송아지 

설사분변에서 STEC가 10.2%의 비율로 존재한다고 

보고하였고, Kang 등(2014)은 2010년과 2011년에 한

우농장에서 채취한 분변 568개에서 STEC의 검출 비

율은 18%라고 보고하였는데 이들 연구 결과의 STEC 

비율에는 EHEC가 포함되어 있다. 이번 연구결과에서 

검출된 STEC 7건과 EHEC 8건을 합하면 설사분변 전

체 100건에 대한 검출률은 15%로 이들의 결과와 유

사하였다. 

  Kolenda 등(2015)의 메타분석에 따르면 EHEC의 각 

유전자형에 대한 검출률은 stx1+eaeA 양성 5.3%, stx2+ 

eaeA 양성 1.5%, stx1+stx2+eaeA 양성 1.0%이었고, STEC

에서 Stx 검출률은 stx1 6.1%, stx2 7.1% 그리고 stx1+ 

stx2 4.6%이었고, STEC는 설사와 관련이 없다고 보고

하였다. Hur 등(2013a)은 송아지 설사분변에서 분리

한 314주 중에서 2주(0.6%)가 stx1과 stx2를 동시에 생

산하는 분리주라고 보고하였고, Kang 등(2014)은 한

우 분변에서 4.9% (28/568)가 stx1+/stx2+로 보고하였

다. 이번 연구에서 분리된 전체 대장균 96주 중 

EHEC는 8주이며, stx1+eaeA 양성 7주(7.3%), stx2+ 

eaeA 양성 1주(1.0%)이었고 stx1+stx2+eaeA 양성은 분

리되지 않았다. stx1의 검출률은 메타분석에서 5.3%

이고 이번 연구결과는 7.3%로 다소 차이가 있었고, 

stx2의 검출률은 메타분석에서 1.5%이고 이번 연구결

과는 1.0%로 유사하였다.

  설사 또는 패혈증이 있는 송아지에서 분리된 병원

성 대장균에서 F17 fimbriae가 많이 분포하는 것으로 

알려져 있다(Le Bouguénec와 Bertin, 1999). 이번 연구

에서 F17 유전자가 96 분리주 중에서 35주(36.4%)로 

가장 많이 검출되었는데 이전의 연구결과인 36.9% 

(Hur 등, 2013a)와 매우 유사하였다. 이번 연구에서 

병원성 대장균 30주 중 9주(30.0%)에서 F17이 검출되

었지만, 설사증상과 밀접한 관련이 있는 F5와 F41 

fimbriae 유전자는 검출되지 않았으며, LT, STb, F4, 

그리고, F18도 검출되지 않았다. 메타분석에 따르면 

E. coli의 F4 fimbriae 보유는 송아지 설사와 관련이 

없지만, F17은 송아지 설사의 발병기전에 관련되어 

있다고 분석하였다(Kolenda 등, 2015). 또한, F5가 지

난 몇 년간 유행이 크게 감소했는데 이것은 백신 접

종으로 설명할 수 있다. 국내에서 1986년에 보고한 

송아지에서 E. coli (K99)의 검출률은 30.6%이었고(Kim 

등, 1986), 1988년 포유 중인 한우 송아지에서 E. coli 
(K99)의 검출률은 14.7% (Kim 등, 1990)로 조사되었

다. Kim 등(2012)은 2010∼2011년에 채취한 소분변을 

대상으로 실시간 유전자검사방법에서 E. coli (K99)는 
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검출되지 않았다고 보고하였고, 이번 연구에서도 검

출되지 않았다. 

  소에서 shiga toxin은 위장관의 혈관에 결합할 수 

없기 때문에 세포 내로 이입되지 않고 다른 장기로 

전달되어 혈관에 손상을 일으킨다. 사람에서는 EHEC

가 결장에서 집락을 형성하고 전해질 불균형을 야기

하지만 소에서는 shiga toxin의 영향을 받지 않는 직

장-항문 경계에서 집락을 형성한다. EHEC가 소의 분

변으로 흘러나오기 때문에 식육, 우유 및 유제품과 

같은 오염된 소 유래 축산물 또는 오염된 물, 살균 처

리되지 않은 사과 음료와 채소를 사람이 소비함으로

써 EHEC에 감염된다(Nguyen과 Sperandio, 2012). Kim 

등(2009)은 사람 설사환자에서 분리한 STEC (EHEC 

포함) 중 69%가 eaeA+/ehxA+/saa− 유전자형을 보유하

고 있었고, 무증상 집단감염자의 86%와 소 분변 유

래 분리주 36%가 eaeA−/ehxA+/saa+ 유전자형을 보유

하고 있었다. 이번 연구결과에서 사람 설사환자에 분

리되는 주요 유전자형(eaeA+/ehxA+/saa−)이 2개월령 

이하의 송아지에서만 5건(33.3%)이 검출되었고, 무증

상 집단감염자의 주요 유전자형(eaeA−/ehxA+/saa+)은 

검출되지 않았다. Kim 등(2009)은 소에서 분리된 

STEC가 모두 사람에서 병원성을 나타내는 것은 아니

라고 보고하였지만, 이번 연구결과에서는 사람에서 

설사를 일으키는 유전자형이 검출되었다(Table 7). 다

만 2개월령 이하의 어린 송아지 분변에서만 검출되

었기 때문에 역학적으로 관련이 없어 보이며, 실제 

도축장에서 출하되는 30개월령 이상의 소를 대상으

로 좀 더 면밀한 연구가 필요하다.

  STEC/ETEC hybrid 균주는 shiga toxin (stx)과 heat- 

stable (est) 또는 heat-labile enterotoxin (elt) 병원성 인

자를 보유하고 있다. 아시아, 유럽, 미국 등에서 이들 

균주가 검출되었다고 보고하였다(Nyholm 등, 2015; 

Leonard 등, 2016; Akiyama 등, 2017; Johura 등, 2017). 

이집트에서 송아지 분변으로부터 hybrid 균주의 검출

률은 4.7%였으며, stx1/STa 1.8%, stx2/STa 2.9%로 보

고하였으며(Aref 등, 2018), 2014년 제주도에서 22세

의 설사환자로부터 stx2a/elt 유전자를 보유한 STEC/ 

ETEC hybrid 균주가 최초 보고되었다(Oh 등, 2017). 

이번 연구에서 hybrid 검출률은 7.3%로 stx1/STa 2주

(2.1%), stx2/STa 3주(3.1%), stx2/sta/F17 2주(2.1%)였

다. 

  송아지에서 Cl. perfringens type A는 장독혈증을 일

으키고, 소장에서 괴사성 출혈성 병변이 특징이며, 

이환율은 낮지만 폐사율이 거의 100%에 이르기 때문

에 경제적으로 중요한 질병이다(Lebrun 등, 2010). 국

내에서 장독혈증으로 폐사한 소의 분변 등 임상시료

에서 type A와 D가 검출되었다(Jang 등, 2010; Lee 등, 

2011). 이번 연구결과에서 송아지 설사분변에서 Cl. 
perfringens type A만 검출되었고, 겨울을 제외한 나머

지 계절에 8개 농장(12.5%) 8건(8.0%)에서 검출되었

다. 송아지의 경우 4개 농장(8.3%) 5건(6.9%)으로 특

히 2주령에서 검출률은 33.3%로 다른 일령에 비해 

높았다. 이집트에서 폐사한 소의 장내용물과 설사증

상이 있는 신생 송아지의 분변 227건에서 분리한 총 

154개 분리주의 Cl. perfringens는 모두 type A라고 보

고하였다(Selim 등, 2017).

  소에서는 숙주 적응된 G. duodenalis assemblage E

가 가장 흔하지만, 인수공통인 assemblage A와 B는 

가끔 검출된다(Thompson, 2004; Feng과 Xiao, 2011). 

최근 국내에서 Lee 등(2018)은 한우 정상 분변에서 

PCR 방법으로 G. duodenalis의 검출률은 9%로 보고

하였고, 이중에서 G. duodenalis assemblage A가 이유 

전 송아지의 정상 분변에서 동정되었다고 최초 보고

하였다. Kim 등(2016)은 신속진단키트를 이용하여 G. 
lamblia의 검출률은 25.5%로 보고하였다. 이번 연구

에서 신속진단키트를 이용하여 Giardia spp.는 24건

(24.0%)이 검출되었고, 이들 양성 시료에 대한 G. lam-
blia real-time PCR 방법에서 12농장(18.8%) 13건(13.0%)

이 계절에 상관없이 검출되었고, 4주령과 2개월령의 

검출률은 각각 28.0%와 25.0%로 나타났다.

  Cryptosporidium spp.는 수인성 기생충 중의 하나이

며, 30종 이상이 다른 숙주에 기생하며, 소에서 주요

증상은 수분 부족과 급성 설사로 탈수증, 식욕부진, 

성장 지체와 관련된다(Ryan 등, 2014). Lee 등(2016)은 

국내에서 3개월령 이하의 송아지의 설사분변에서 PCR

을 이용하여 Cryptosporidium spp.의 검출률은 9.9%, 

C. parvum과 C. bovis/ryanae는 각각 6.1%와 4.1%로 

보고하였다. 이번 연구에서 신속진단키트를 이용하여 

Cryptosporidium spp. 4건(4.0%)이 검출되었고, 이들 

시료에 대한 real-time PCR 방법으로 2건(2.0%)의 C. 
parvum이 확인되었고, 4주령에서 겨울에 1건(4.0%), 2

개월령에서 가을에 1건(8.3%)이 검출되었다. 2001∼

2002년에 C. parvum의 감염률이 현미경 검사로 전라

남도 곡성군과 경기도 화성시에서 사육하는 소에서 

각각 98.2%와 8.9%로 보고하였고, 곡성군에서 사육

하는 젖소의 경우 감염률이 100%라고 보고하였다(Yu 

등, 2004).

  콕시듐증은 주로 3주령∼6개월령 사이의 송아지에
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서 혈변, 체중감소, 영양실조, 수축, 복통 등의 증상을 

일으킨다. 콕시듐에 감염된 송아지는 감염성 oocyst를 

함유한 분변을 통해 다른 동물에게 감염을 확산시킬 

수 있으며, 세균성 장염과 바이러스 감염 그리고 폐

렴과 같은 속발성 질병에 더 걸리기 쉽다(Taylor와 

Catchpole, 1994; Daugschies와 Najdrowski, 2005; Bangoura

와 Daugschies, 2007). 이번 연구에서 Eimeria spp.는 9

개 농장(14.1%) 10건(10.0%)에서 봄철을 제외한 그 

외 계절에 확인되었고, 송아지의 경우 7개(14.6%) 농

장 7건(9.7%)으로 모두 4주령의 송아지에서 검출되었

다. 국내에서 소 설사분변에서 Eimeria spp.의 검출률

은 이유 전 한우 송아지 설사분변에서 30.9% (Kim 

등, 2018), 1세 이하의 소 설사분변에 46.7% (Heo 등, 

2008a), 31∼60일령에서 한우 혈변에서 44.5% (Chon 

등, 2007)로 다른 일령에 비해 감염률이 높다고 보고

하였다.

  이번 조사에서 5개 병원체 즉, nebovirus, kırklareli 

virus, BAdV, Salmonella spp. 및 장내 기생충은 검출

되지 않았다. Kim 등(2012)은 실시간 유전자검사방법

으로 Salmonella spp.가 검출되지 않았다고 보고하였

지만, Heo 등(2008a)은 소 설사분변을 배양 검사하여 

Salmonella spp. 검출률은 7.2%로 보고하였다. Park 등

(2006b)은 겨울철 설사 증상이 있는 성우에 대한 검

사에서 Salmonella spp. 2농장(2.7%) 3건(1.6%), nebo-

virus가 9농장(12.0%) 12건(6.5%)에서 검출되었으며, 

이번 조사에서 다루지 않았던 Mycobacterium para-
tuberculosis가 3농장(4.0%) 3건(1.6%)이 검출되었다고 

보고하였다.

  한우 송아지 설사병은 1개월령 이하에서 다발하며 

이 시점으로 발생빈도가 크게 차이가 나며 연령이 증

가할수록 설사병은 뚜렷이 감소한다(Kang 등, 2001). 

대부분 축주나 일부 수의사는 환축의 임상증상과 설

사분변의  상태로 원인을 판단하는 경우가 많다. 한

우 사육농가에서 발생하는 송아지 설사병은 신속한 

발견과 적절한 치료와 조치를 통해 치료효과를 높일 

수 있으며, 현장에서 신속·정확한 검사를 통해 농가

와 임상수의사에게 그 결과를 알림으로써 송아지의 

생존율 향상에 많은 도움을 줄 수 있다. 이번 연구결

과를 통해서 광주지역 한우에서 다발하는 설사병의 

원인체를 파악할 수 있었고, 간이진단키트로 원인체

를 확인하고 즉시 농가에 알려줌으로써 신속한 치료

방향을 제시하였고, 실험실 정밀검사 절차와 체계를 

확립할 수 있었으며, 향후 백신개발과 진단키트 개발

의 기초자료로써 활용가치가 매우 높을 것으로 생각

한다.

결    론

  송아지 설사는 어린 송아지에서 흔히 발생하는 질

병이며, 축산농가에서 여전히 생산성과 경제적 손실

의 주요 원인이다. 이번 조사는 광주 지역 한우 설사

병 원인체를 조사하기 위해서 64농가에서 설사분변 

100건을 2017년 9월부터 2018년 12월까지 채취하여 

세균배양, 신속진단키트와 PCR 검사를 이용하여 원

충성 기생충, 바이러스와 세균성 병원체를 검사하였

다. 전체 64 농가 중 57농가에서 한 개 이상 설사병 

원인체가 검출되었다. 분변 시료 100건 중에서 88건

에서 12종 병원체가 검출되었으며, 51건에서는 2개 

이상의 병원체가 동시에 검출되었다. BRV는 32개 농

장(50.0%)에서 43건 시료(43.0%)에서 검출되어 이번 

조사에서 가장 많이 검출된 설사 병원체이다. 다음으

로 kobuvirus (30.0%), pathogenic E. coli (29.0%), BPaV 

(17.0%), G. lamblia (13.0%), Eimeria spp. (10.0%), Cl. 
perfringens type A (8.0%), BToV (8.0%), BVDV (6.0%), 

BCoV (5.0%), BNoV (2.0%) 그리고 C. parvum (2.0%)

순으로 검출되었으며, nebovirus, kırklareli virus, BAdV, 

Salmonella spp. 및 장내 기생충은 검출되지 않았다. 

이번 연구에서 송아지 분변시료 48농가 72건 중에서 

43농가(89.6%) 64건(88.9%)에서는 병원체가 검출되었

고, BRV가 27농가에서 34건(47.2%)으로 가장 많이 

검출되었으며, 다음으로 분변에서 검출률은 병원성 

대장균 30.6%, kobuvirus 29.2%, BPaV 22.2%, G. lam-
blia 15.3%, Eimeria spp. 9.7%, BVDV 6.9%, Cl. per-
fringens type A 6.9%, BCoV 4.6% 그리고 C. parvum 

2.8%순으로 검출되었다. 한우 분변 시료 100건 중에

서 대장균 96 균주가 분리되었으며, stx1, stx2, eaeA, 

LT, STa, STb, ehxA, saa, F4, F5(K99), F6, F17, F18 및 

F41 유전자를 검출하기 위해서 PCR로 검사하였다. 

96 균주에 대한 유전자 검사결과 병원성 대장균은 30

균주로 확인되었으며, STEC 7 (7.3%), EHEC 8 (8.3%), 

EPEC 6 (6.3%), ETEC 2 (2.1%) 그리고 STEC/ETEC 

hybrid 7 (7.3%) 균주로 나타났다. 이번 연구는 광주

지역 한우농가에서 채취한 설사분변에 대한 병원체 

조사를 통해 역학조사 기반 마련과 농장주와 임상 수

의사에 적절한 치료방법을 선택하는데 사용이 될 것

이다. 
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