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ABSTRACT
Purpose: The multiplex reverse transcriptase-polymerase chain reaction (RT-PCR) test 
developed recently can help detect enteric pathogens of acute gastroenteritis (AGE). This 
study aimed to investigate the epidemiology of pathogens in children with AGE using the 
multiplex RT-PCR.
Methods: From May 2015 to June 2018, multiplex RT-PCR tests were performed to identify 
pathogens in the feces of pediatric patients diagnosed with AGE at a secondary hospital in 
Seoul, Korea.
Results: Of the 1,366 stool samples examined for viral pathogens, 483 (35.3%) tested positive 
for ≥1 pathogen. Group A rotavirus (RV) was detected in 106 cases (7.8%). The positivity 
rate increased annually from 3.0% (8/263) to 16.7% (48/288) and surged in 2018 (P<0.001). 
Norovirus (NoV) GII was the most common viral pathogen (263/1,366, 19.3%), and the 
positivity rate did not increase during the 3 years. Of the 304 stool samples tested for bacterial 
pathogens, Campylobacter spp. was the most common bacterial pathogen (32/304, 10.5%), 
followed by Clostridium difficile (22/304, 7.2%) and Salmonella spp. (17/304, 5.6%). The positivity 
rate of these bacterial pathogens did not change significantly during the study period.
Conclusions: NoV GII is the main pathogen in childhood AGE since the introduction of RV 
vaccine, yet the number of rotavirus-infected patients increased during our study, especially 
in 2018. Therefore, further research is needed including the possibility of emergence of 
novel RV strains. Campylobacter spp. is the predominant cause of bacterial AGE in children. 
For proper treatment, the clinical characteristics of the bacteria should be taken into 
consideration, and continuous monitoring is necessary.
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서론

급성 위장염은 소아청소년기에 흔한 질환으로 구토, 설사, 발열, 식이 감소와 같은 다양한 임
상증상을 보이며 일부에서는 입원 치료가 필요할 수도 있다.1) 이전에는 원인 병원체가 확인
되지 않는 경우가 2/3 정도에 달했으나,2) 현재는 분자 생물학적 진단 기법의 발달로 기존에 알
고 있던 병원체의 역학 평가, 새로운 병원체의 발견 등이 수월해졌다.

대표적인 바이러스성 병원체는 노로바이러스, A군 로타바이러스, 장 아데노바이러스, 아스
트로바이러스, 사포바이러스이며 시기적 차이는 있으나 A군 로타바이러스, 노로바이러스
가 원인의 대부분을 차지한다. 로타바이러스는 세계적으로 영유아에 심각한 설사질환을 일
으키는 중요한 병원체로, 표면을 구성하고 있는 항원에 따라 A-J의 10 가지 그룹으로 분류한
다.3) 이 중 A, B, C만 사람을 숙주로 하며, 소아 장염에서는 A군 로타바이러스가 주요 원인 병
원체이다.4) A군 로타바이러스에 의한 장염은 5세 이전에 한차례 이상 경험할 정도로 흔하며, 

5세 미만 영유아에서 장염으로 인한 사망의 주요한 원인이었다.5)

2006년 2세대 로타바이러스 백신인 RotaTeq® (Merck & Co., Inc, Kenilworth, NJ, USA), Rotarix® 

(GlaxoSmithKline Biologicals, Rixensart, Belgium)가 미국 Food and Drug Administration의 승
인 및 세계 각국에서 사용 허가를 받았으며, 일부 국가에서는 로타바이러스 백신을 소아의 

기본 접종에 포함시켰다. 백신 도입 이후 로타바이러스로 인한 입원률이 극적으로 감소하였
으며,6,7) 바이러스 병원체에 대한 역학 변화를 가져왔다.

미국에서는 2006년 로타바이러스 백신 도입 이후 2010년에서 2012년까지의 기간 동안 5세 미
만 소아에서 격년으로 로타바이러스 유행 패턴을 보였으며, 계절적으로 최고조에 이르는 시
기 역시 지연되는 양상이었다.8,9) 국내에서는 2007년 로타바이러스 백신 도입6,10) 이후 2010년
부터 급격히 로타바이러스 감염률이 감소하는 추세이지만11,12) 지역적 유행이 관찰되기도 하
며, 로타바이러스와는 달리 백신이 없는 노로바이러스 장염 환자의 입원율이 상대적으로 증
가하는 양상을 보이기도 한다.13)

급성 세균성 장염의 역학에서도 변화가 있었다. 서유럽, 미국, 일본 등의 선진국에서 는 식품 

매개 설사질환의 흔한 세균성 병원체로 캄필로박터, 살모넬라가 알려져 있는데, 이는 조리
되지 않은 닭고기와 돼지고기 섭취를 통해 감염이 되며, 5세 이하 어린이에서 가장 유병률이 

높은 것으로 알려져 있다.14) 국내에서는 2000년대 초반까지 살모넬라, 이질균, Escherichia coli
가 세균성 장염의 주 원인으로 알려져 있었으나,15,16) 소아청소년기의 급식 기회 증가, 외식의 

증가, 해외 여행 증가와 같은 생활 환경변화나 기후 변화와 같은 환경적 요인으로 인해 세균
성 병원체의 역학 변화가 생겼으며, 최근 분자 생물학적 방법의 발전으로 이전까지 분리 및 

동정에 어려움이 있었던 캄필로박터균의 진단율이 증가하고 있어17,18) 이러한 역학 변화를 확
인하는데 일조하고 있다.

본 연구는 서울 북부에 위치한 단일 의료기관에서 급성 위장염으로 치료를 받은 소아 환자의 

분변을 수집하였으며, 분자생물학적 방법으로 세균성 및 바이러스성 장염 병원체를 검출, 후
향적 조사를 통해 원인 병원체의 역학과 임상적 특징에 대해 알아보고자 하였다.
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방법

1. 대상
2015년 5월 1일부터 2018년 6월 30일까지, 구토나 설사 증상으로 인제대학교 상계백병원 소
아청소년과에 입원하거나 외래로 내원하여 급성 위장염을 의심한 만 19세 이하 환자들 중, 원
인 병원체 확인을 위해 분변 검사를 시행한 1,263명을 대상으로 하였다.

2. 자료수집
분변검사를 시행한 1,263명에게서 1,670개의 분변 검체를 수집하였으며, 급성 설사 원인 바
이러스 검사를 위한 분변 검체는 1,366개였다. 혈변, 고열 등의 증상을 동반하여 임상적으로 

세균성 위장염을 의심한 환자 301명에 대해서는 추가적으로 급성 설사 원인 세균 검사를 시
행하였으며, 304개의 검체를 수집하였다. 대변 검체는 5.0 g 이상 채취하여 냉장 보관하였으
며, 1일 이내에 multiplex polymerase chain reaction (PCR) 검사를 시행하였다. 급성 설사 원
인 바이러스 검사는 Allplex™ GI-Virus Assay (Seegene, Seoul, Korea)를 이용하여 6종류의 바
이러스성 병원체 - 노로바이러스(group I, II), A군 로타바이러스, 아스트로바이러스, 사포바
이러스, 장 아데노바이러스의 검출 여부를 보았다. 급성 설사 원인 세균 검사는 Seeplex® Di-

arrhea-V ACE Detection (Seegene)을 이용하여 10종류의 세균성 병원체 - 캄필로박터, 살모넬
라, Vibrio spp., Shigella spp., Clostridium difficile (toxin B), Yersinia enterocolitica, Aeromonas spp., E. coli 
(O157:H7), Verotoxin-producing E. coli, Clostridium perfringens의 검출 여부를 보았다.

사포바이러스는 2017년 이후 추가된 연구검사 항목으로 급성 설사 원인 바이러스 검사를 시
행한 1,366개의 검체 중 505개의 검체에서만 결과를 확인할 수 있었다. 바이러스나 세균 병원
체가 확인된 환자들은 연도별, 월별로 분류하였다.

3. 비교분석
현재까지 알려진 급성 감염성 설사의 가장 흔한 바이러스성 원인인 로타바이러스, 노로바이
러스 group II 와 세균성 원인인 살모넬라, 캄필로박터에 대하여 급성 설사 원인 바이러스 및 

세균 검사 결과 양성을 보인 환자에서 의무기록 자료를 수집하였다. 공통적으로는 성별, 나
이, 입원기간과 C-반응 단백(C-reactive protein, CRP), 백혈구, 중성구 수치에 대한 혈액검사 

결과를 조사하였고, 추가 항목으로 로타바이러스 양성 환자에서는 로타바이러스 백신 접종
력, 살모넬라와 캄필로박터 양성 환자에서는 육안적 혈변이나 두통과 같은 임상증상 여부를 

조사하였다. 본 연구는 기관 임상시험심사위원회(Institutional Review Board, IRB)의 승인을 

획득하였다(IRB File number: 2020-04-030).

4. 통계분석
통계는 IBM SPSS version 25.0 (IBM, New York, NY, USA)을 사용하였고, 연도별 추이분석에서
는 선형 대 선형 결합을, 로타바이러스 양성군과 노로바이러스 group II 양성군 간의 비교, 캄
필로박터 양성군과 살모넬라 양성군 간의 비교는 독립표본 T 검정과 카이 제곱 검정을 하였
다. P 값이 0.05 미만일 때 통계학적으로 유의하다고 판단하였다.
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결과

1. 바이러스 병원체의 검출
1,366개의 분변 검체를 시험한 결과, A군 로타바이러스가 검출된 건수는 106건(7.8%)이었다. 

1월에 10건(9.4%), 2월에 17건(16.0%), 3월에 27건(25.5%), 4월에 23건(21.7%), 5월에서 12월
까지 29건(27.4%)으로 로타바이러스는 1–4월 사이에 호발하는 것으로 나타났다(Fig. 1). 연도
별 추이에서는 2015년에 3.0% (8/263), 2016년에 4.5% (15/331), 2017년에 7.2% (35/484) 그리고 

2018년에는 16.7% (48/288)로 양성건수와 양성률 모두 증가했다. 1-4월 기간이 반영되지 않은 

2015년은 제외하더라도, 이후의 3년 동안(2016–2018) 로타바이러스 장염 환자는 해마다 증가
했다(P<0.001) (Table 1).

가장 많은 검체에서 확인된 바이러스 병원체는 노로바이러스였다. 노로바이러스의 geno-

group 중에서 group I (GI)은 13건(1.0%) 검출되었으며, group II (GII)는 263건(19.3%) 검출되
어 GII가 바이러스성 위장염의 주요한 병원체임을 확인하였다. 계절별 분포에서 GI은 큰 변
화가 없었으며, 연도별 추이에서도 큰 변화가 없었다(Fig. 1).

노로바이러스 GII는 11월부터 4월까지 221건(221/263, 84.0%) 검출되어 주로 겨울에서 초봄
까지 유행하는 양상을 보였다. 노로바이러스 GII는 2015년부터 2017년까지 매년 증가하는 

듯 보였으나(P=0.04), 2015년 1–4월이 연구기간에 반영되지 않았다. 본 연구에서 노로바이
러스 GII는 11월에서 이듬해 4월까지 주로 검출되었으므로, 11월에서 이듬해 4월까지를 한 
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Fig. 1. Monthly and yearly distribution of viral pathogens isolated from children with acute gastroenteritis 
between May 2015 and June 2018. 
Abbreviation: GI, genogroup I; GII, genogroup II.
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시즌으로 정하고, 2015–2016, 2016–2017, 2017–2018의 세 시즌으로 나누어 재분석하였다. 각
각, 2015–2016년에는 의뢰 검체 165건 중 66건(40%), 2016–2017년에는 187건 중 50건(26%), 

2017–2018년에는 340건 중 105건(30%)의 노로바이러스 GII 양성 검체가 확인되었다. 결과적
으로, 노로바이러스 집중 분포 기간만 반영한 분석에서는 노로바이러스 GII가 매해 증가하
는 양상은 아니었다(P=0.092). 바이러스성 병원체의 주요 원인인 A군 로타바이러스와 노로
바이러스 GII를 연도별로 월별 분석했을 때, 연도별 유행시기에서 큰 차이가 없었다.

아스트로바이러스는 연구기간 동안 계절별, 연도별 추이에서 큰 변화가 없었다. 장 아데노
바이러스는 연도별 추이에선 큰 변화가 없었으나, 계절적으로는 9월에 10건(18.9%) 검출되
어 다른 계절에 비해 상대적으로 검출 빈도가 높았다.

A군 로타바이러스와 노로바이러스 GII 두 군으로 나누어 임상적 비교를 하였는데, 양성환자 

369명 중 48명은 다른 질환으로 입원하였으며, 입원 당시 구토, 설사 등의 장염 의심 증상이 

없었고 입원 중 구토나 설사 증상이 발생하였던 환자로, 원내감염 가능성이 높기 때문에 임
상적 비교에서 제외하였다. 이들을 제외한 노로바이러스 GII 양성 환자군은 230명, 로타바이
러스 양성 환자군은 91명이었다. 나이는 로타바이러스군이 평균 4.51±8.29세로 노로바이러
스 GII군의 평균 2.07±2.76세에 비해 높았다. 남녀 성비는 로타바이러스군은 50:41, 노로바이
러스 GII군은 129:101로 두 군 간의 유의한 차이가 없었다. 혈액검사에서는 노로바이러스 양
성군에서 백혈구 수치가 유의하게 높았으며, 백혈구에서 차지하는 중성구 비율은 로타바이
러스 양성군에서, 림프구 비율은 노로바이러스 양성군에서 더 높았다. CRP는 두 군에서 유의
한 차이가 없었으며, 입원기간도 두 군 모두 약 4일로 큰 차이가 없었다(Table 2).
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Table 1. Yearly distribution of viral pathogens isolated from children with acute gastroenteritis between 2015 and 2018
Variable Year (2015–2018) P-value

2015 (n=263)  
May–Dec

2016 (n=331)  
Jan–Dec

2017 (n=484)  
Jan–Dec

2018 (n=288)  
Jan–Jun

Astrovirus (n=41) 5 (1.9) 10 (3.0) 18 (3.7) 8 (2.8) 0.430
Enteric adenovirus (n=53) 4 (1.5) 19 (5.7) 17 (3.5) 13 (4.5) 0.268
Group A rotavirus (n=106) 8 (3.0) 15 (4.5) 35 (7.2) 48 (16.7) <0.001
Norovirus GI (n=13) 1 (0.4) 6 (1.8) 1 (0.2) 5 (1.7) 0.510
Norovirus GII (n=263) 20 (7.6) 85 (25.7) 112 (23.1) 46 (16.0) 0.040
Sapovirus (n=11) NA* NA* 8 (1.7) 3 (1.0) 0.042
Total No. of isolates (n=488) 38 (14.4) 135 (40.8) 191 (39.5) 123 (42.7)
Values are presented as number (%).
*Sapovirus was included in the panel from 2017. 
Abbreviation: GI, genogroup I; GII, genogroup II; NA, not applicable.

Table 2. Clinical characteristics of children with acute gastroenteritis due to rotavirus or norovirus GII monoinfection
Characteristics Rotavirus (n=91) Norovirus GII (n=230) P-value
Subjects
Age (yr)* 4.51±8.29 2.07±2.76 <0.001
Sex (male) 50 (54.9) 129 (56.1) 0.853
Laboratory data

CRP (mg/dL) 1.87±2.23 1.42±1.95 0.076
WBC (×103/µL) 9.03±3.35 11.09±6.84 0.006
Neutrophil (%) 67.18±19.16 55.08±21.44 <0.001
Lymphocyte (%) 23.82±16.75 35.35±19.06 <0.001

Hospital day 3.79±1.5 4.08±1.88 0.148
Values are presented as number (%), mean±standard deviation.
*At admission.
Abbreviation: GII, genogroup II; CRP, C-reactive protein; WBC, white blood cell.
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원내감염을 제외한 로타바이러스 양성 환자군 91명에서 로타바이러스 백신 접종력이 확
보된 89명 중 81명의 환자들은 백신 접종을 하였으며, 8명은 접종을 하지 않았다. 연령은 접
종군이 4.68±8.66세, 비접종군이 3.63±4.68세였으며, 입원기간은 접종군에서 3.70±1.45일, 

비접종군에서 4.75±1.90일로 연령과 입원기간 두 항목에서 유의한 차이가 없었다. 혈액검
사에서도 CRP는 접종군에서 1.90±2.22 mg/dL, 비접종군에서 1.82±2.65 mg/dL, WBC는 각
각 9.19±3.48×103/µL, 8.04±1.43×103/µL, 중성구는 67.13%±19.18%, 74.71%±14.07%, 림프구는 

23.86%±16.72%, 16.58%±10.40%로 혈액검사 항목에서는 접종군과 비접종군과의 임상적 차
이를 확인할 수 없었다.

2. 세균성 병원체의 검출
급성 설사 원인 세균 검사에서는 304건 중 86건의 검체에서 1개 이상의 병원균이 검출되었으
며, 218건은 음성이었다. 병원체가 검출된 검체 중, 캄필로박터 양성 검체는 32건(10.5%), 살
모넬라 양성 검체는 17건(5.6%)이었다. C. difficile toxin B는 22건(7.2%) 확인되었는데, 그 중 2

건은 한 환자가 장기 입원 중 2차례 검사한 결과였다. 그 외에 C. perfringens 11건(3.6%), Y. en-
terocolitica 4건(1.3%), Shigella spp. 3건, Aeromonas spp. 2건이었다. 5명에서 2개의 병원체가 확인
되었는데, C. difficile toxin B와 C. perfringens의 중복감염 2건, C. perfringens와 캄필로박터의 중복
감염 2건이 있었으며, 1건은 세균성 이질(shigellosis) 진단 후 퇴원하였다가, 증상 호전 후 살
모넬라감염증으로 재입원하였던 환자였다. 캄필로박터와 살모넬라가 동시에 감염된 경우
는 없었다(Table 3).

계절별 분포에서 캄필로박터는 연중 지속적으로 검출되었고, 56.2% (18/32)가 5–8월에 검출
되어 주로 봄, 여름에 유행하였으며, 5월과 8월 두차례 정점에 달하는 양상이었다. 살모넬라 

양성 검체 17건은 4–11월까지의 기간 동안만 검출되었으며, 이 중 11건(64.7%)이 5–8월 중에 

검출되었다. 12월부터 이듬해 3월까지의 기간은 3년간 한 건도 검출되지 않았다. 연도별 추이
에서는 캄필로박터 양성 건수는 2015년 2건에서부터 2016년 6건, 2017년 10건, 2018년 14건으
로 매해 양성 건수가 증가했으나, 양성률은 3년간 큰 변화가 없었다(P=0.698) (Fig. 2).

계절적으로 비슷한 시기에 유행하며, 식품매개 설사질환의 주 병원균인 캄필로박터와 살모
넬라 양성 환자군 간의 임상적 비교를 하였는데, 캄필로박터 양성 검체 32건 중 1건은 외래에
서 검체 수집을 하였으며 이 환자에서는 혈액검사를 시행하지 않아 살모넬라 양성군과의 임
상 양상 비교에서 제외하였다.
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Table 3. Yearly distribution of bacterial pathogens isolated from children with acute gastroenteritis between 2015 and 2018
Variable Year (2015–2018) P-value

2015 (n=5)  
May–Dec

2016 (n=40)  
Jan–Dec

2017 (n=157)  
Jan–Dec

2018 (n=102)  
Jan–Jun

Salmonella spp. (n=17) 0 2 (5.0) 9 (5.7) 6 (5.9) 0.701
Shigella (n=3) 0 0 2 (1.3) 0 0.675
Clostridium difficile (n=22) 0 3 (7.5) 8 (5.1) 11 (10.8) 0.187
Clostridium perfringens (n=11) 0 3 (7.5) 6 (3.9) 2 (2) 0.213
Campylobacter spp. (n=32) 2 (40.0) 6 (15) 10 (6.4) 14 (13.7) 0.698
Yersinia enterocolitica (n=4) 0 0 1 (0.7) 3 (2.9) 0.101
Aeromonas (n=2) 0 2 (5.0) 0 0 0.019
EHEC O157 (n=0) 0 0 0 0
Vibrio (n=0) 0 0 0 0
Total No. of isolates (n=91) 2 (40.0) 16 (40.0) 36 (22.9) 36 (35.3)
Values are presented as number (%). 
Abbreviation: EHEC, Enterohemorrhagic Escherichia coli.
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환자 나이는 캄필로박터군이 평균 11.19±4.17세로 살모넬라군의 평균 4.76±3.07세에 비하
여 평균연령이 높았다. 남성 비율에서 캄필로박터군은 59.3% (19/31), 살모넬라군은 58.8% 

(10/17)로 큰 차이가 없었다.

혈액검사에서 CRP는 캄필로박터군이 8.2±5.42 mg/dL로 살모넬라군의 5.1±3.35 mg/dL보다 

더 높았는데, 백혈구 수치나, 중성구 수치에서는 두 군에서 큰 차이가 없었다. 임상증상으
로 혈변은 살모넬라군에서 76.4% (13/17)로 캄필로박터군 21.8% (7/31)보다 유의하게 높았다
(P<0.001). 두통 증상은 캄필로박터군에서는 21.8% (7/31)에서 호소하였으나, 살모넬라군에
서는 호소하는 환자가 없었다. 입원기간은 캄필로박터군 3.22±1.24일, 살모넬라군 3.0±1.69

일로 유의한 차이가 없었다(Table 4).

고찰

본 연구는 2015년 5월부터 2018년 6월까지 소아 위장염 환자들의 대변 검체 속 병원체를 mul-

tiplex PCR을 이용하여 분석하였으며, 국내 소아 위장염의 주요 병원체에 따른 임상적 특징
과 역학변화를 확인하였고, 역학 변화와 새로운 유전형의 등장과의 관련 가능성을 유추해보
았다.

전연령층에서 식품매개 장염 병원체의 주요 원인으로 알려진 노로바이러스는 로타바이
러스 백신 도입 이후의 소아 위장염에서 가장 흔한 병원체로 여러 연구를 통해 확인되었으
며,13,19,20) 본 연구에서도 연구기간 동안 노로바이러스의 검체 양성률이 가장 높았다.
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Fig. 2. Monthly and yearly distribution of bacterial pathogens isolated from children with acute gastroenteritis 
between May 2015 and June 2018. 
Abbreviation: EHEC, Enterohemorrhagic Escherichia coli.
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인체감염을 유발하는 노로바이러스의 유전자군(genogroup)은 3종류(GI, GII, GIV)가 있으며, 

GII가 많은 비중을 차지한다. GI은 바이러스의 캡시드(capsid)가 안정적 형태를 유지하여 변이
가 잘 일어나지 않는 반면, GII는 변이될 가능성이 높아 2–3년에 한 번씩 주요한 유전자형(gen-

otype)의 변화가 생길 수 있으며, 이로 인해 GII가 유행병과 관련이 있다고 알려져 있다.19,21,22)

노로바이러스 GI이 검출된 환자는 13건으로, 전체 장염 환자 중 1% 미만이었으며, 노로바이
러스 장염 환자 중에서도 4.7% (13/276)에 불과했다. 한 달에 검출되는 건 수가 1–2건 정도로 계
절이나 연도에 따라 큰 차이가 없었다. 반면, 노로바이러스 GII는 7월과 10월을 제외하면 바
이러스성 병원체 중에서 매월 검체 양성률이 가장 높았고, 연중 지속적으로 검출되었다. 겨
울철 장염의 주요 원인인 노로바이러스가 여름에도 산발적으로 발생하는 기전은 아직까지 

명확히 밝혀지지 않았으나, 전염력이 높고 증상 호전 후에도 최대 4주까지 전염력이 있다는 

특징을 비롯해 기온, 습도, 숙주의 행동양식 변화 등과 관계 있을 것이라고 추정하고 있다.23) 

또한 노로바이러스 GII는 주로 11월부터 이듬해 4월까지 분포하였으며, 특히 12월과 1월에는 

양성 건수가 급격히 증가하여 계절적으로 겨울과 봄에 유행하는 양상이었다. 이는 국내 타병
원에서 시행한 2014–2016년 연구와 비슷한 결과였으나,24) 2009년 독일의 한 연구에서는 노로
바이러스 GII가 10월부터 4월까지 주로 유행하고, 2–3월에 정점에 달하는 양상을 보여23) 본 연
구와는 정점에 달하는 시기에서 약간의 차이가 있었다.

연간 추이에서 노로바이러스 GII의 증가는 없었으나, 2017/2018 겨울 시즌에는 양성 건수가 

105건으로 이전 시즌들에 비해 두 배 가까이 증가했으며, 이 시기에 A군 로타바이러스 역시 

급증하였다. 따라서, 노로바이러스 GII의 양성 건수 증가에도 불구하고 검체 양성률이 증가
하지 않았을 가능성이 있다.

노로바이러스 GII 중에서도 유전형 GII.4가 현재까지는 노로바이러스 장염의 가장 흔한 유전
자형이며, GII.4 변종을 만들면서 진화해왔지만, 2014년 겨울부터 새로운 GII.17 유전형이 등
장하였으며, 이유는 알 수 없으나 GII.4를 대체하고 있다. 2014/2015 겨울 시즌에 국내를 포함
한 아시아권, 유럽, 북미에서도 유행했다.21,25-33) 본원에서 급증한 노로바이러스 GII가 이 유전
형과 관련이 있는지는 알 수 없다.
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Table 4. Clinical characteristics of children with acute gastroenteritis due to Campylobacter spp. or Salmonella 
spp. infection
Characteristics Campylobacter spp. (n=31) Salmonella spp. (n=17) P-value
Subjects
Age (yr)* 11.19±4.17 4.76±3.07 <0.001
Sex (male) 19 (59.3) 10 (58.8) 0.836
Laboratory data

CRP (mg/dL) 8.2±5.42 5.1±3.35 0.043
WBC (×103/µL) 9.32±3.72 10.0±5.45 0.584
Neutrophil (×103/µL) 0.70±0.14 5.28±19.12 0.185

Clinical symptoms
Gross hematochezia 7 (21.8) 13 (76.4) <0.001
Headache 7 (21.8) 0 (0) 0.043

Hospital day 3.22±1.24 3.0±1.69 0.455
Values are presented as mean±standard deviation or number (%).
*At admission.
Abbreviation: CRP, C-reactive protein; WBC, white blood cell.
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A군 로타바이러스는 2015년 1–4월이 연구기간에 포함되지 않아 2015년 양성 검체 수가 적었
다고 할 수 있으나, 2016년부터 2018년까지는 양성 검체 수가 매년 증가하였으며, 이 기간 동
안 로타바이러스를 포함한 바이러스성 병원체 양성률이 약 40%로 일정한 결과를 보였다. 계
절적으로는 3, 4월에 양성 검체가 가장 많이 확인되었으며, 이는 2014년에서 2015년까지 서
울 소재 타병원에서 시행했던 연구에서 로타바이러스 장염이 1월에 정점에 도달했다는12) 결
과와는 차이가 있었다. 2005년 일본의 한 연구에서는 로타바이러스의 유행시기는 주로 2, 3

월이었다.19)

A군 로타바이러스의 유전자형을 보면, 본원에서 발표한 연구에서 2010/2011년에 서울에서 

G9P가 우세했으나,34) 국내 타병원연구에서 그 다음 시즌부터는 G1P[8]이 우세해졌고, 2013–

2015년 사이에는 G2P[4]–G1P[8] 순으로 우세했다.35) 해외 연구에서는 2013–2014, 2014–2015 

두 시즌을 연구했을 때, G1P[8]–G2P[4] 순으로 우세했다.

접종하는 백신의 종류에 따라 유행하는 로타바이러스의 유전형이 달라질 수 있다는 연구가 

있으며, 로타텍 접종 시 G12P[8], 로타릭스 접종 시 G3P[8], G2P[4] 혈청형이 우세하였다고 발
표하였다.36) 본원에서 로타바이러스 예방접종 도입 후 시행한 유전형 분석연구에서는 G9[8]

이 증가했다.34) 노로바이러스와 마찬가지로 로타바이러스는 RNA 바이러스이며, 유전자변
이가 쉬워 변종이 발생할 가능성이 높다.

바이러스는 지역, 시기에 따라 유행하는 유전형이 차이 날 수 있다. 하지만, NoV GII.17 Kawa-

saki 2014와 같은 새로운 유전형의 등장, 로타바이러스 백신 도입 이후 감염률의 재증가, 유행 

시기의 변화와 같은 이전과 다른 양상이 관찰될 경우, 변종의 가능성을 염두해야 한다. 이를 

위해 유전형의 분포에 대한 지속적 관찰이 필요하다.

혈변을 동반한 장염 환자에서는 세균성 병원체 확인을 위해 multiplex PCR 검사를 하였으며, 

검출된 병원체들은 시기별 분포를 분석하였다. 최근 식품매개 설사질환 주요 원인인 캄필
로박터와 살모넬라에서 많은 양성 건수를 보여 이들의 역학과 임상적 차이를 비교하였다.

연구기간 동안 캄필로박터속와 살모넬라가 주로 유행하는 시기는 5월에서 8월까지주로 여
름으로 계절적으로는 큰 차이가 없었고, 캄필로박터의 양성 건수는 매해 증가했으나 양성률
은 큰 변화가 없었다. 살모넬라의 경우 2018년 7–12월의 자료는 부족하나, 2015년에서 2017년
까지는 살모넬라에서도 양성 건수가 증가하는 양상이었다. 이는 균 동정 기술의 발달과17,37) 

식생활을 포함한 생활 환경 전반에 걸친 변화가 서구화되고 있음이 원인으로 보인다.

캄필로박터 양성군과 살모넬라 양성군 간의 임상적 비교에서는 캄필로박터 양성군에서 두
통, CRP 상승이 유의하게 높은 결과를 보였다. 반면, 육안적 혈변은 살모넬라 양성군에서 더 

많았다. 육안적 혈변을 동반한 장염 환자에 대한 분석에서 같은 지역에 있는 다른 이차병원
에서 했던 Kim 등의 연구38)는 본 연구와 비슷한 결과를 보였으나, 두 군의 차이가 없다는 Bae 

등의 연구39)에서는 캄필로박터 양성군에서 살모넬라 양성군보다 육안적 혈변 환자가 많아 

본 연구와는 차이를 보였다. 환자군의 나이는 캄필로박터 양성군에서 높았는데, 이는 Shim 

등의 연구40)와 같은 결과였다.
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이 연구의 제한점으로 첫째, 단일기관 환자군을 대상으로 하여 국내의 소아 위장관염 역학
을 대표할 수 있는가에 대한 한계가 있고, 둘째, 후향적 의무기록 분석을 바탕으로 하여 임상 

양상 자료에 대한 정확성이 미흡할 수 있다. 셋째, 임상적 비교는 검체 채취를 한 환자만을 대
상으로 하였기 때문에, 외래에서 분변 검사만 시행한 환자들은 임상 비교에서 제외되었다. 

급성 설사 원인 세균 검사의 경우는 육안적 혈변이나 점액변이 관찰될 경우, 혈액검사에서 

CRP의 현저한 상승이 있을 경우 시행하기 때문에 검체 수집군에 대한 명확한 기준이 없었으
며, 검체 수가 적다는 한계가 있다. 이러한 점을 보완하기 위해 다기관에서 진행하는 전향적
인 연구가 필요할 것이다.

요약하면, 이 연구는 로타바이러스 백신 도입 이후 소아에서는 노로바이러스가 주요 바이러
스성 장염 병원체였으나, 현저히 감소했던 로타바이러스 장염의 빈도가 국내에서 다시 증가
하고 있으며, 세계적인 추세로 봤을 때 이는 새로운 유전형의 등장으로 인한 가능성을 시사
하고 있다. 따라서 새로운 유전형의 등장과 역학 변화의 관련 여부에 대한 보다 심도있는 연
구가 필요하다. 또한 국내에서도 캄필로박터가 소아에서 주요한 세균성 장염 병원체로 확인
이 되어 선진국과 같은 양상을 보이는데, 일반적인 세균성 장염의 경우 항생제 치료가 필요
하지 않으나 면역저하자, 영아의 경우는 장외합병증으로 인해 항생제 치료를 필요로 할 수도 

있으므로, 연령, 임상증상, 염증 지표를 고려하고 지속적 역학 감시를 하는 것이 원인균 추정
과 적절한 치료에 도움이 될 수 있겠다.
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요약
목적: 급성 위장염의 대부분의 경우 원인 병원체가 확인되지 않는다. 최근 들어 발달한 multiplex reverse transcrip-
tase-polymerase chain reaction (RT-PCR) 검사는 장염 병원체 검출에 도움을 줄 수 있다. 이 연구는 multiplex RT-PCR을 이
용해, 소아 장염환자에서 병원체의 역학을 조사하고자 하였다.
방법: 2015년 5월부터 2018년 6월까지 대한민국 서울의 2차병원에서 급성 위장염으로 진단받은 소아 환자의 대변에서 병
원체를 확인하기 위해 multiplex RT-PCR 검사를 시행하였다.
결과: 바이러스 병원체에 대한 1,366개의 대변 검체 중, 483개(35.3%)에서 1개 이상의 병원체가 분리되었다. A군 로타바이
러스는 106건(7.8%)에서 확인되었으며, 양성률은 3.0% (8/263)에서 16.7% (48/288)까지 매년 증가했다(P<0.001). 노로바이
러스 GII는 가장 흔한 바이러스성 병원체였고(263/1366, 19.3%), 3년간 양성률은 증가하지 않았다. 세균성 병원체에 대한 
304개의 대변 검체 중 캄필로박터(32/304, 10.5%)는 가장 흔한 세균성 병원체였으며, 그 다음으로 Clostridium difficile (toxin 
B) (22/304, 7.2%), 살모넬라균(17/304, 5.6%)이었다. 이 균들의 양성률은 연구기간 동안 증가하지 않았다.
결론: 로타바이러스 백신 도입 이후 노로바이러스 GII가 소아 장염에서 주요한 병원체였지만, 연구기간 동안 로타바이러
스 감염 환자가 증가했고, 특히 2018년에는 급증했다. 따라서 새로운 로타바이러스 균주의 등장 가능성을 포함한 추가 연
구가 필요하다. 캄필로박터는 소아 세균성 장염의 주요 원인이며, 적절한 치료를 위해 이 균의 임상적 특성을 고려하고 지
속적 감시가 필요하겠다.
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