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Group A rotaviruses are a major cause of acute gastroenteritis in young children worldwide. For the proper management 
of rotavirus infections, knowledge of the distribution of G and P genotypes including detection of emerging genotype is 
crucial. Therefore, the aim of this study is to describe epidemiological changes in rotavirus gastroenteritis in Gwangju 
metropolitan city, South Korea. Stool samples were collected from 14,314 patients with diarrhea, who visited hospitals 
in Gwangju from 2008 to 2012. Samples were screened for rotavirus with Enzyme-Linked Immunosorbent Assay 
(ELISA) method and rotavirus P (VP4), G (VP7) genotypes were determined by reverse-transcription polymerase chain 
reaction. And we performed nucleotide sequencing analysis. Among a total of 14,314 samples investigated 1,982 samples 
(13.8%) were ELISA positive. Genotyping of Rotavirus was performed using 526 rotavirus samples. The most prevalent 
circulating G genotype was G1 (40.5%), followed by G2 (27.6%), G3 (19.4%), G9 (9.7%), G4 (2.5%) and G12 (0.4%). 
The predominant type of P genotypes was P[8] (69.6%), followed by P[4] (27.8%) and P[6] (2.3%). In this study, 13 
G-P combinations were detected. From 2008 to 2010, G1P[8] was the most prevalent, followed by G3P[8]. Whereas, 
2011 and 2012, G2P[4] was the most common, followed by G1P[8]. Rotavirus gastroenteritis is a common disease 
associated with significant morbidity, mortality and economic burden. Ongoing rotavirus surveillance to understand the 
distribution of G and P genotypes will be critical for the development of effective prevention measurements. 
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INTRODUCTION 

 
로타바이러스는 영아와 어린이에서 설사를 일으키는 

가장 중요한 원인체로서 심한 탈수증으로 사망에 이르기

도 하며 (1), 전체 장염 중에서 약 45%를 차지할 정도로 
발생률이 높다. 특히 후진국에서는 로타바이러스로 인한 

설사가 해마다 1억 3천만명이 발생하고 45만명이 사망하

는 등 경제 · 사회적 측면에서 큰 피해를 주는 것으로 알
려져 있다 (2). 

로타바이러스는 분류학적으로 Reoviridae과, Rotavirus 
속에 속하고 바이러스 입자는 70 nm 크기이며, 정 20면

체의 외각을 가지며 3층의 capsid 구조 내에 11개의 분절

된 double-stranded RNA 게놈을 갖고 있다. 11개의 분절된 
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게놈은 VP1, VP2, VP3, VP4, VP6, VP7의 구조 단백질과 
NSP1, NSP2, NSP3, NSP4, NSP5의 비구조 단백질로 이루

어지며, VP6는 많은 로타바이러스주가 공통적으로 갖고 
있는 보존적 항원결정기를 갖기 때문에 항원을 검출하기 
위한 진단에 주로 이용된다. 로타바이러스는 VP6 단백질

에 대한 항체를 이용하여 혈청형이 A~G까지 7개의 혈청

군으로 분류되고, 사람에서 설사를 일으키는 모든 로타바

이러스성 설사는 group A 로타바이러스에 의한 것으로 
알려져 있다 (3). 

Group A 로타바이러스 단백질 중에서 VP4와 VP7은 
바이러스의 중화항체 형성과 외피를 구성하는 중요한 단
백질로 VP7은 G type (Glycoprotein), VP4 단백질은 P type 
(protease-sensitive prtotein)으로 분류할 수 있다 (3~6). 이

와 같은 분류방법으로 현재 G type 27개와 P typ3 35개가 
알려졌으며, G type과 P type이 계속적으로 보고되고 있다 
(7). 

바이러스의 전파는 주로 분변에 오염된 음용수, 손과 
음식물 등을 매개로 한 경구감염이 대부분이나, 구토물이

나 비말에 의한 호흡기 분비물에서도 바이러스 입자가 
검출되어 공기전염도 가능하다. 로타바이러스의 감염 대
상은 주로 6~24개월의 영 · 유아이며 지역에 관계없이 전 
세계에서 발생하는 것으로 알려져 있다 (8). 계절적으로

는 추운 계절에 주로 발생한다고 알려져 있으나, 계절적

인 요인에 관해서는 구체적으로 밝혀진 바 없으며 가정

에서의 낮은 습도가 바이러스의 생존을 높인다는 보고도 
있지만 여러 역학적인 상황에서 볼 때 로타바이러스 감

염과의 상관 관계는 관찰되지 않았다고 보고하였다 (9). 
또한 Santos 등은 전 세계의 어린이들에서 발생한 로

타바이러스 유전자형 조사결과 G1P[8], G2P[4], G3P[8], 
G4P[8] 등 4종의 유전자형이 주로 나타났으며, 이들 주요 
유전자형이 대륙간에도 다양한 차이가 있음을 보고하였

다 (10). 이와 같이 로타바이러스는 유전자형의 다양성으

로 인하여 해마다 유전자형이 변화하고 새로운 로타바이

러스 유전자형이 계속적으로 출현하는 것으로 알려져 있
어, 지역별, 시기별로 유행하는 로타바이러스의 혈청형이

나 유전자형에 대한 지속적인 연구가 필요한 실정이다. 
따라서 본 연구에서는 지난 2008년부터 5년 동안 광주

광역시에서 발생한 급성 위장관염 환아로부터 검출된 로
타바이러스의 발생현황을 살펴보고, G와 P 유전자형에 대
한 분포조사를 통해 지역 내에서 유행하는 로타바이러스 
유전자형을 파악하고자 하였다. 이를 통하여 로타바이러

스 백신 후보물질 개발에 필요한 데이터 제공과 로타바

이러스 백신 변이주에 대한 기초자료로 활용하고자 한다. 
 

MATERIALS AND METHODS 

시료 채취 및 전처리 

2008~2012년까지 광주광역시 소재 종합 병 · 의원에 급
성설사로 입원 또는 내원한 환아로부터 수집된 14,314건

의 대변 검체를 이용하였다. 대변 1 g에 phosphate buffered 
saline (PBS, 7.2, Sigma, St, Louis, MO, USA)을 혼합하여 
10배 희석액을 만든 후, 4℃에서 20분간 3,000 rpm으로 원
심분리하여 상층액을 시험에 사용하였다. 

로타바이러스 항원 검사 

로타바이러스 항원 검사는 바이러스 항원 검출 Kit 
(BioTracer Rotavirus ELISA kit, Biofocus, Korea)를 이용하였

다. 항체가 코팅된 각각의 well에 100 μl의 대변 상층액과 
HRP conjugated anti rotavirus 항체를 첨가한 후 37℃에서 
60분간 반응시켰으며, 반응시킨 well은 5회 세척 후 기질

액을 첨가하여 실온에서 15분간 반응시킨 다음 50 μl의 
반응정지액을 가한 후 450 nm에서 판독(Hydroflex, Tecan, 
Austria)하였다. 

로타바이러스 유전자형 분석 시료 

14,314건의 대변 검체 중 ELISA 실험을 통해 1,982건의 
로타바이러스 항원 양성 검체를 확보하였다. 이들 중에서 
로타바이러스 G (VP7) 및 P (VP4) 유전자형에 대한 염기

서열 분석을 위해 2008~2011년의 양성 검체 1,922건 중 
25%의 검체를 연도별, 월별, 연령별로 적절히 안배하여 
선별한 건수와 2012년의 양성 검체를 더한 526건에 대하

여 유전자형 분석을 실시하였다. 

RNA 추출 

바이러스의 RNA 추출은 viral nucleic acid prep kit 
(Greenmate, Korea)을 사용하였고, 추출된 RNA는 -70℃에 
보관하면서 VP7와 VP4 유전자 검출용 template로 사용하

였다. 

RT-PCR에 의한 VP7, VP4 유전자 증폭 

VP7과 VP4 유전자 분석용 primer는 Gentsch 등 (11)이 
보고한 VP4 유전자에 특이적인 MY-Con3 (5'-TGG CTT 
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CGC CAT TTT ATA GAC A-3')와 Con2 (5'-ATT TCG GAC 
CAT TTA TAA CC-3') primer와 Iturriza-Gomara 등 (12)이 
보고한 특이적인 primer로 VP7-F (5'-ATG TAT GGT ATT 
GAA TAT ACC AC-3')와 VP7-R (5'-AAC TTG CCA CCA 
TTT TTT CC-3')가 포함된 RT-PCR kit (Accupower Hotstart 
RT/PCR premix kit, Bioneer, Korea)를 사용하였다. 실험방

법은 VP4와 VP7용 kit를 95℃에서 5분간 가열한 후, 바

로 냉각한 RNA 추출액 20 μl씩을 혼합하여 42℃에서 
40분간 cDNA를 합성하였다. 94℃에서 15분간 변성시킨 
후 94℃에서 1분, 50℃에서 1분, 72℃에서 1분 동안 35 
cycle을 반복하고, 72℃에서 7분간 확장하였다. PCR 산물

은 1.5% agarose gel에서 전기영동하여 ethidium bromide 
(EtBr)로 염색하여 분석하였다. 

염기서열 분석 

VP7과 VP4 유전자에 대한 PCR 반응산물은 Qiaquick 
Gel Extraction kit (Quigen GmbH, Hilden, Germany)로 정제

하였다. 정제된 DNA를 주형으로 각각의 유전자형에 특

이적인 primer를 사용하여 ABI PRISM BigDye terminator 
(Applied Biosystems, Roster city, CA, USA)로 sequencing 
reaction을 하였고, 반응산물은 BigDye XTerminator purifi- 
cation kit (Applied Biosystems, USA)로 정제한 후 Automated 
DNA sequencer (ABI prism 3100, Applied Biosystems, USA)

로 염기서열 분석을 하였다. 염기서열의 결정은 Lasergene 
software (DNASTAR Inc., Madison, Wi, USA) 프로그램을 
이용하였다. 

 
RESULTS 

로타바이러스의 검출현황 

2008년부터 2012년까지 광주광역시의 급성설사환자를 
대상으로 로타바이러스 양성률을 조사한 결과는 Fig. 1과 
같다. 로타바이러스 양성은 검사건수 14,314건 중 1,982건 
(13.8%)이었으며, 연도별 양성건수는 2008년 3,079건 중 
413건(13.4%), 2009년 3,202건 중 456건(14.2%), 2010년 
2,897건 중 428건(14.8%), 2011년 2,921건 중 525건(18.0%), 
2012년 2,215건 중 160건(7.2%)으로 나타났다. 

월별 로타바이러스 양성률은 Fig. 2와 같다. 즉, 1월 
23.1%, 2월 30.0%, 3월 29.4%, 4월 27.1%로 양성률이 20% 
이상 유지되었으며, 5월부터 18.2%로 감소하였고 6월부

터 12월까지 10% 미만의 양성률을 보였다. 연도별로 양
성률이 높은 시기는 2008년 2월 39.1%, 3월 32.8%, 2009년 
2월 27.1%, 3월 29.6%, 2010년에는 4월 30.6%, 5월 33.3%, 
2011년에는 1월 38.4%, 2월 40.5%의 양성률을 나타냈으

며, 2012년에는 3월 17.7%, 4월 18.6%의 양성률을 보였다. 

Figure 1. Yearly detection rate of group A rotavirus infection in Gwangju metropolitan city during 2008~2012. Total of 14,314 samples
investigated 1,982 samples (13.8%) were ELISA positive. Yearly detection rate were 13.4%, 14.2%, 14.8%, 18.0%, and 7.2%, respectively. 
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로타바이러스의 연령별 검출률 

연령별 로타바이러스 검출률은 Fig. 3으로서 0세 2.2%, 
1세 28.1%, 2세 33.6%, 3세 16.8%, 4세 8.3%, 5세 4.9%로 
5세 이하가 대부분을 차지하였고, 6~10세 4.3%, 11세 이상

은 1% 미만으로 검출되었다. 

로타바이러스의 유전자형 분포조사 

VP7 및 VP4 유전자 증폭을 위한 RT-PCR 결과 

ELISA 양성 검체 526건에 대한 G 및 P형 분석을 위하

여 각각 VP7 및 VP4 유전자 증폭을 위한 RT-PCR을 실

시한 결과, 876 bp와 881 bp 크기의 PCR product를 526건 
모두에서 확인하였다. 

VP7 유전자 염기서열의 분석 

VP7 유전자 염기서열을 분석한 결과 6개의 G형을 확인

하였다(Fig. 4). 유전자형의 분포현황은 G1이 213건(40.5%)
으로 가장 높은 비중을 차지하였고, 다음으로는 G2 145건
(27.6%), G3 102건(19.4%), G9 51건(9.7%), G4 13건(2.5%) 
그리고 G12 2건(0.4%) 순으로 나타났다. 

연도별 확인결과, 2008년은 G1 37건(46.8%), G3 18건

(22.8%), G2 13건(16.5%), 2009년은 G1 45건(45%), G3 32건
(32%), G2 9건(9.0%), G9 9건(9.0%), 2010년은 G1 63건

(64.3%), G3 21건(21.4%), G2 9건(9.2%)를 차지하여 G1, 
G3, G2 유전자형 순으로 분포하였다. 그러나 2011년부터

는 G2 50건(41.3%), G1 39건 (32.2%), G3 11건(9.1%), 2012
년 G2 64건 (50%), G1 29건(22.7%), G3 20건(15.6%)으로 
나타나 G2, G1, G3 유전자형으로 변화를 보였다. 

VP4 유전자 염기서열의 분석 

VP4 유전자 염기서열을 분석한 결과 5개의 P형을 확
인하였다(Fig. 5). 유전자형의 분포현황은 P[8]이 366건

(69.6%)으로 가장 높게 나타났으며, P[4] 146건(27.8%), 
P[6] 12건(2.3%) 그리고 P[9]와 P[19] 유전자형이 각각 
1건(0.2%)으로 확인되었다. 

연도별 확인결과 2008년은 P[8] 66건(83.5%), P[4] 12건
(15.2%), P[6] 1건(1.3%), 2009년은 P[8] 86건(86%), P[4] 9건
(9.0%), P[6] 4건(4.0%), 2010년은 P[8] 85건(86.7%), P[4] 10
건(10.2%), P[6] 2건(2.0%)을 차지하였다. 그러나 2011년은 
P[8] 68건(56.2%), P[4] 50건(41.3%), P[6] 3건 (2.5%)을 차지

하여 P[4] 유전자형이 전년에 비해 큰 폭으로 상승하였으

며, 2012년에는 P[4] 65건 (50.8%), P[8] 61건(47.7%), P[6] 

Figure 2. The Monthly detection rate of group A rotavirus infections in Gwangju metropolitan city during 2008~2012. The highest 
percentages were observed from Jan to April, and percentages showed a marked reduction after May in 2008~2011. 
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2건(1.6%)으로 나타나 P[4] 유전자형이 가장 높은 분포를 
보였다. 

G 및 P 유전자 조합형의 분포 

G와 P 유전자형의 조합형 분석결과는 G1P[8]형이 212
건(40.3%)으로 가장 높은 분포를 보였으며, G2P[4]형이 
142건(27.0%), G3P[8]형은 100건(19.0%), G9P[8]형은 49건

(9.3%), G4P[6]형이 11건(2.1%) 순으로 나타났다(Fig. 6, 
Table 1). 연도별 확인 결과로는 2008년 G1P[8]형이 37건 
(46.8%), G3P[8]형 18건(22.8%), 2009년 G1P[8]형이 44건

(44%), G3P[8]형 32건(32%), 2010년 G1P[8]형이 63건

(64.3%), G3P[8]형 19건(19.4%)으로 유행양상이 비슷하였

다. 그러나 2011년부터 G2P[4]형이 50건(41.3%), G1P[8]
형이 39건(32.2%)으로 나타났고, 2012년에는 G2P[4]형이 

Figure 3. Age distribution of group A rotavirus detected 1,982 patients with rotavirus gastroenteritis in Gwangju metropolitan city 
between 2008 and 2012. Rotavirus was detected mostly in children 5 years (93.7%), and the peak age incidence was 1~2 years. 

Figure 5. Frequencies (%) of group A rotavirus P-genotypes 
among 526 samples in Gwangju metropolitan city from 2008 to 
2012. P typing of the VP4 showed that P[8] was the most pre-
dominant circulating genotype (69.6%), followed by P[4] (27.8%), 
P[6] (2.3%). 

Figure 4. Frequencies (%) of group A rotavirus G-genotypes 
among 526 samples in Gwangju metropolitan city from 2008 to 
2012. G typing of the VP7 showed that G1 (40.5%), the most 
predominant circulating genotype (69.6%), followed by G2 (27.6%),
G3 (19.4%), G9 (9.7%). 
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Table 1. Distribution of group A rotavirus G & P genotypes detected acute gastroenteritis in Gwangju metropolitan city from 2008 to 2012

  
Year 

 
Genotype 

No. of samples (%) 

2008 2009 2010 2011 2012 Total 

G1P[4] 0 1 (1.0) 0 0 0   1 (0.2) 

G1P[8] 37 (46.8) 44 (44.0) 63 (64.3) 39 (32.2) 29 (22.7)  212 (40.3) 

G2P[4] 12 (15.2) 8 (8.0) 9 (9.2) 50 (41.3) 63 (49.2)  142 (27.0) 

G2P[8] 1 (1.3) 1 (1.0) 0 0 1 (0.8)   3 (0.6) 

G3P[4] 0 0 1 (1.0) 0 0   1 (0.2) 

G3P[8] 18 (22.8) 32 (32.0) 19 (19.4) 11 (9.1) 20 (15.6)  100 (19.0) 

G3P[19] 0 0 1 (1.0) 0 0   1 (0.2) 

G4P[6] 1 (1.3) 4 (4.0) 1 (1.0) 3 (2.5) 2 (1.6)  11 (2.1) 

G4P[8] 0 0 0 2 (1.7) 0   2 (0.4) 

G9P[4] 0 0 0 0 2 (1.6)   2 (0.4) 

G9P[8] 10 (12.7) 9 (9.0) 3 (3.1) 16 (13.2) 11 (8.6)  49 (9.3) 

G12P[6] 0 0 1 (1.0) 0 0   1 (0.2) 

G12P[9] 0 1 (1.0) 0 0 0   1 (0.2) 

Total 79 (100) 100 (100) 98 (100) 121 (100) 128 (100) 526 (100) 

Figure 6. Distribution of group A rotavirus G & P genotypes detected acute gastroenteritis in Gwangju metropolitan city from 2008 to 
2012. The most prevalent types in 2008~2010 was G1P[8], followed by G3P[8]. Whereas, 2011 and 2012, G2P[4] was the most common, 
followed by G1P[8]. 
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63건 (49.2%), G1P[8]형이 29건(22.7%)의 분포를 보였다. 
 

DISCUSSION 
 
본 연구는 지난 5년간(2008~2012) 광주광역시에 소재

한 병 · 의원에 입원 또는 내원한 급성설사환자를 대상

으로 로타바이러스 발생현황과 유전자형에 대한 분포를 
조사한 결과이다. 연도별 검출률을 보면 2008년 13.4%, 
2009년 14.2%, 2010년 14.8%, 2011년 18.0%로 꾸준히 증
가추세를 보였으나, 2012년에는 7.2%로 크게 감소하였다. 
이 같은 결과는 국가 예방접종 프로그램 대상이 아님에

도 예방 접종률 상대평가에서 2007년 27.7%에서 2010년 
60.8%로 접종률이 상승했다는 보고와 같이 백신 접종률 
증가로 인한 효과로 추측된다 (13). 

월별 로타바이러스의 검출양상을 살펴본 결과 2012년

을 제외하고 2008~2011년까지는 1월에서 4월까지 30% 
정도의 양성률을 보였고 5월부터는 감소하는 경향을 나
타냈다. 일반적으로 온대지방은 로타바이러스 감염증이 
늦가을부터 초겨울까지 유행한다고 알려져 있었으나 (14), 
이번 연구결과는 Seo 등, Suzuki 등이 90년대 말부터 로
타바이러스 감염증이 초봄에 다발한다는 보고와 비슷하

였다 (15, 16). 또한 Konno 등이 보고한 12월~2월의 발생

률이 66%를 보이고, 봄철인 3~5월 경에는 56%의 발생

양상을 보인다는 보고와도 유사하였다 (17). 연령별 검

출률은 0세 2.2%, 1세 28.1%, 2세 33.6%, 3세 16.8%, 4세 
8.3%, %, 5세 4.9%로 분포하였고, 5세 이하가 93.7%로 대
부분을 차지하였으며 특히 1~2세에서 61.7%의 검출률을 
보임으로서 영 · 유아에서 설사를 일으키는 중요한 원인체

가 로타바이러스임을 확인할 수 있었다. 
유전자형 분포 조사결과 VP7은 G type이 6종으로 확

인되었고, 주로 G1 (40.5%), G2 (27.6%), G3 (19.4%), G9 
(9.7%), G4 (2.5%), G12 (0.4%)의 순으로 유전자형이 분포

하였다. 연도별 확인결과 2008~2010년은 G1>G3>G2>G9 
순으로 유전자형이 분포하였으나, 2011년 G2>G1>G9>G3, 
2012년에는 G2>G1>G3>G9 순으로 유전자형이 변화하였

다. 이는 Kim 등 (18)이 2006~2007년에 우리지역에서 조
사한 G1>G3>G4>G2의 결과와 비교하여 같은 지역임에

도 불구하고 시기별로 유행하는 유전자형이 다르게 분포

함을 알 수 있었다. 그리고 Choi 등 (19)은 인천지역에서 
2005~2010년까지 조사결과 G1>G4>G3>G2>G9의 분포현

황을 보고하였고, Shim 등 (20)은 서울, 인천, 강원도 지역

에서 2008~2010년까지 조사결과 G1>G3>G4>G9>G2의 
결과를 보고함으로써 연도와 지역별로 유전자형의 분포

결과가 상이함을 확인하였다. 또한 2006년 이후의 우리지

역에 대한 연구결과에서도 VP7에 의한 혈청형은 G1형이 
가장 많이 분포하는 유전자형이었으나 2011년부터 G2형
으로 변화하는 양상을 보이므로 출현 가능성이 있는 새

로운 유전자형에 대해서도 관심을 가져야 할 것이다. 또
한 이란 (21), 방글라데시 (22), 프랑스와 말레이시아 (23) 
등에서 실시한 로타바이러스 유전자형 분포조사에서는 
가장 우세한 유전자형이 G4형임을 보고하여 본 연구결과

와 다른 결과를 나타냈다. G9 유전자형은 주요 유전자형

은 아니지만 3.1~12.7%를 차지하여 매년 검출되었고, 이
는 사람뿐만 아니라 양이나 돼지에서도 검출되는 유전자

형으로 알려져 있으므로 지속적인 조사가 필요할 것으로 
생각된다 (24). 

VP4에 대한 혈청형인 P type은 5종의 유전자형을 확인

하였으며, P[8] (69.6%), P[4] (27.8%), P[6] (2.3%), P[9]와 
P[19] (0.2%)의 분포를 나타냈다. 그러나 연도별 분포현황

에서는 2011년에 P[4] 유전자형의 분포율이 41.3%로 증가

하기 시작하여 2012년에는 50.3%를 차지함으로써 가장 
높은 분포를 보였다. P 유전자형 분포조사에 대해 Kim 등 
(18), Choi 등 (19), Shim 등 (20)은 P[8]>P[6]>P[4] 유전자

형이 주로 분포한다고 보고하였으며, 가장 우세한 유전자

형은 P[8]형으로 동일한 결과를 보였으나, P[4]형과 P[6]
형에 대한 분포현황은 약간 상이하였다. 이처럼 로타바이

러스 유전자형 분포현황에 있어서도 지역마다 차이를 보
이므로 꾸준한 조사가 수행되어야 할 것이라 생각되었다. 

G와 P 조합형 조사결과 13개의 유전자형이 확인되었고, 
G1P[8] (40.3%), G2P[4] (27.0%), G3P[8] (19.0%), G9P[8] 
(9.3%), G4P[6] (2.1%) 순으로 주요 유전자형이 분포하였

다. G1P[8] 유전자형의 세계적 분포현황 조사에서 미국, 
유럽, 호주 같은 선진국의 경우 70% 이상, 남미는 30%, 
아프리카에서는 23%의 분포율을 보인다고 보고하였고 
(10), Gentsch 등도 세계적으로 분포하는 우세한 유전자형

이 G1P[8], G2P[4], G3P[8], G4P[8], G9P[8]이었음을 보고

하여 본 연구결과와 유사한 경향을 나타내었다 (25). G와 
P 조합형에 대한 연도별 분포에서는 2008년 G1P[8]> 
G3P[8]>G2P[4]>G9P[8]>G4P[6], 2009년 G1P[8]>G3P[8]> 
G9P[8]>G2P[4]>G4P[6], 2010년에는 G1P[8]>G3P[8]>G2P[4] 
>G9P[8], 2011년 G2P[4]>G1P[8]>G9P[8]>G3P[8]>G4P[6]로 
확인되었다. 그 중 가장 우세한 경향을 보이는 유전자형
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이 G1P[8]에서 G2P[4]로 변화하기 시작하여, 2012년에는 
G2P[4]>G1P[8]>G3P[8]>G9P[8]>G4P[6], G9P[4]의 결과를 
보였다. Shim 등 (20)은 2008~2010년까지 서울, 인천, 강
원도 지역에서 G1P[8]>G3P[8]>G4P[6]>G9P[8] 유전자형

의 분포를, Choi 등 (19)은 2005년부터 2010년까지 인천지

역에서 G1P[8]>G4P[6]>G3P[8]>G2P[4]형의 분포현황을 보

고하여 주요 유전자형은 본 연구결과와 동일하였으나 분
포율에서 차이를 보였다. 그러나 Kim 등 (26)은 서울지역

의 유전자형에 대한 조사 결과 2007~2009년까지 G9P[8]> 
G1P[8]>G3P[8]이 유행하였고, 2009~2010년의 조사에서는 
G4P[6]>G3P[8]>G1P[8]을 주요 유전자형으로 보고하였다. 
그 중 G3P[8] 유전자형이 11.7%에서 28%로 크게 상승하

였고, 최근의 연구결과 G4P[6] 유전자형이 가장 높은 비
율로 분포함을 보고하여 본 연구결과와 차이가 있었다. 

이상의 결과로 광주지역에서 2008~2012년까지 유행한 
G type은 G1형에서 최근 G2형으로 변화하였으며, P type
은 P[8]형이 꾸준히 우세하였으나 2011년부터 P[4]형이 
증가하고 있음을 확인하였다. 또한 P와 G 조합형은 주로 
G1P[8] 유전자형이 40% 이상 분포하였으나, 2011년부터 
G2P[4]형의 검출률이 50% 정도로 증가함으로써 유전자

형이 다양하게 변화함을 확인할 수 있었다. 
본 연구에서 로타바이러스 백신 접종여부에 대한 조사

결과를 확인하지 못한 것이 제한점으로 생각되나, 연구기

간 내의 G1~G4 유전자형 분포율이 89.9%로 높기 때문

에 백신 접종으로 로타바이러스 감염증 예방이 가능할 
것으로 보이며 향후 설사질환 감시사업을 수행할 때 백

신 접종 여부를 확인하여 백신 접종 유무와 로타바이러

스 감염증간의 상관관계를 파악해 보는 것도 좋은 연구

과제가 될 것으로 생각된다. 
이상과 같은 결과로 광주광역시에서 유행하고 있는 로

타바이러스의 유전자형이 다양함을 확인하였으며, 현재

의 백신에는 포함되지 않았으나 발병빈도가 높은 G9과 
P[4] 유전자형이 포함된 새로운 백신 개발에 필요한 역학

적 자료로서 활용가치가 높을 것으로 생각된다. 그리고 
새로운 로타바이러스의 출현에 대비한 신속한 진단법의 
확립과 지역사회에서 유행하는 로타바이러스 유전자형에 
대한 분포조사를 위해 실험실 감시체계를 강화해야 할 
것으로 사료된다. 
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