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During 3 years surveillance (January 2001 through December 2003) for acute gastroenteritis in human in Daejeon 
region, 432 out of 4,869 stool samples were selected as rotavirus-positive specimens by means of antigen-capture 
enzyme-linked immunosorbent assay (ELISA). The P (VP4) and G (VP7) genotypes for 432 stool samples were 
investigated by reverse transcription polymerase chain reaction (RT-PCR) and nested multiplex PCR. The most prevalent 
P subtype was P[8] (44.9%), followed by P[4] (25.7%) and P[6] (17.1%). No cases for P[10] and P[9] subtypes were 
found through the study. In G subtyping, G1 (53.2%) was the most frequently found G type, followed by G2 (23.1%), 
G3 (9.5%), G4 (6.7%), and G9 (0.9%). The order of detection rates for G2, G3 and G4 was variable by years. The most 
common G- and P- type combination found in this study was G1P[8] (33.1%), followed by G2P[4] (20.4%), G1P[6] 
(10.0%), G3P[8] (7.2%) and G4P[6] (4.2%). The mixed types of G and P were observed most frequently in P[8] (1.4%) 
and G1 (3.2%), respectively. This is the first molecular epidemiological study for Group A rotavirus in Daejeon region. 
The results might be useful data for evaluating the epidemiological status of rotaviral diarrhea in the region. 
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서  론 

 
설사증을 유발하는 여러 병원체 가운데 rotavirus는 전 

세계적으로 영아와 유아에 급성위장염을 유발하여 심각

한 설사증을 일으키고, 어린 소, 돼지, 망아지 및 양 등 

가축에서도 급성위장염을 일으키는 중요한 병원체로 알
려져 있다 (4,11,19,23). 특히 개발도상국의 영 · 유아에서 
rotavirus에 기인된 설사환자 발생율과 이로 인한 사망률

은 매우 높아 인류 보건학적 측면에서 매우 중요한 문제

로 대두되고 있다 (7,19). Rotavirus성 설사는 이병율이 높
고, 영 · 유아에 대한 사망률은 약 20%에 달하고, 다른 
장내감염병원체에 비해 피해가 심각하기 때문에 지역적

으로 rotavirus의 분자역학적 연구와 진단법과 예방약 개
발에 대한 연구가 활발히 수행되고 있다. 

Rotavirus는 1973년 호주에서 급성설사 증세로 입원한 
어린이의 십이지장 생검 표본의 전자현미경 검사에서 
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최초로 관찰되었다 (6). Rotavirus는 family Reoviridae의
genus Rotavirus에 속하며, 약 80 nm 크기의 nonenveloped 
바이러스이다. 유전체는 double-stranded RNA로 11개의 
분절을 형성하며, 6개의 구조 단백질 (VP1, VP2, VP3, 
VP4, VP6, VP7)과 5개의 비구조 단백질 (NSP1~NSP5) 
를 암호하고 있으며, virion은 3개 층의 단백으로 구성

된 capsid로 구성되어 있다. Capsid 단백 중 inner capsid 
protein인 VP6는 rotavirus들이 공통적으로 가지는 항원결

정기이기 때문에 혈청학적 진단에 중요하게 작용한다 
(11,22,31). Out capsid protein인 VP4와 VP7은 중화항원으

로 바이러스의 면역원성에 깊이 관계되며 rotavirus 분류

에 이용된다 (11). 
Rotavirus는 항원적 특성에 의해 7개 Groups (A~G)으로 

분류되며, 이중 Group A, B와 C가 사람과 동물에 감염하

며, Group A rotavirus는 사람에 가장 흔하게 감염하여 장
염을 유발한다. Group A는 glycoprotein인 VP7과 protease-
sensitive protein인 VP4의 항원적 성상에 의해 각각 G 
아형와 P 아형으로 다시 분류된다. VP7의 중화항체반응

에 따라 지금까지 16개의 G형 (G1~G16)이 알려져 있으

며, VP7은 outer capsid의 대부분을 차지하고 있기 때문에 
VP4에 비해 항원성이 높아 G 혈청형은 G 유전자형과 
잘 일치된다고 보고되고 있다 (11,16,19). 그러나 VP4는 
중화반응능이 약하며 특이적인 항체를 이용해서 검색하

여야 하기 때문에 중화반응에 의한 혈청학적 분류상 문
제가 많아 유전자 염기서열 분석에 의한 분류법을 많이 
이용하고 있다 (11). P형 (VP4)은 염기서열 분석에 의해 
적어도 28개의 유전자형, 즉 P[1]~P[28]이 있으며, 각 유
전자형에 대응하는 혈청형이 밝혀진 바 있다 (11,20,24, 
33). 현재 Group A rotavirus에 대한 분류는 VP4와 VP7 
아형에 따른 이중 분류체계를 따르고 있으며, G와 P 아
형의 조합에 의해 다양한 혈청형과 유전자형이 존재할 
수 있다 (10,11,12,34). 전 세계적으로 Group A rotavirus의 
혈청형과 유전자형의 분리 빈도는 유행 시기와 발병지역 
등 역학적 조건에 따라 다양하게 나타나지만 G1과 G2형 
그리고 P[4], P[6] 및 P[8]의 검색 빈도가 비교적 높다. 
유전자 조합형 분리 빈도로는 G1P[8], G2P[4], G3P[8] 및 
G4P[8]이 분리율이 높은 것으로 보고되고 있다 (15,18,19, 
21,27). 그러나 최근 지역에 따라 혼합형 바이러스가 검
색되기도 하고, 유전자형의 분리 빈도가 다양하게 변화되

고 있어 역학적으로 중요한 과제가 되고 있다 (13,19,21). 
사람 rotavirus와 동물 rotavirus 사이에는 RNA 단편들

의 교환이 빈번히 발생하며, 바이러스 유전자의 재조합과 
재배열이 일어나서 항원형이 다른 변종 rotavirus가 생긴

다 (11,18,35). 항원적 변이 때문에 유행하는 혈청형이 빈
번히 변화할 수 있는 특성은 감염에 따른 면역방어능력

을 약하게 하고, rotavirus에 대한 백신 개발을 어렵게 한
다 (15,18). 따라서 특정 국가와 지역에서 유행하는 rota- 
virus의 항원형과 유전자형을 역학적으로 연구하고 분리 
바이러스의 성상을 검색하는 것은 매우 중요하다 (2,3,17). 

본 연구에서는 2001년 1월부터 2003년 12월까지 3년
간 대전지역에서 발생한 설사환자 분변가검물 4,869건 
중 rotavirus antigen capture enzyme-linked immunosorbent 
assay (ELISA)에서 rotavirus 양성으로 확인된 432개의 
분변검체에 대해 reverse transcription polymerase chain 
reaction (RT-PCR)과 nested multiplex PCR 방법으로 P와 G 
유전자형의 분포실태를 연구하였다. 

 
재료 및 방법 

1. 분변재료 

2001년 1월부터 2003년 12월까지 3년간 대전지역의 
종합병원에 설사증상으로 입원 또는 내원한 환자의 분변

가검물 4,869건 중 Rotavirus Ag capture ELISA (DACO, 
Copenhagen, Denmark) 키트를 이용한 시험에서 rotavirus 
양성으로 확인된 432 분변검체를 시험에 사용하였다 
(19,21). 

2. RNA 추출 

분변재료를 인산완충식염액 (0.01 M phosphate buffered 
saline, pH 7.2)에 10%되게 균질하게 부유한 후 분변검체 
200 µl를 Tri-reagent (Molecular Research Center, Cincinnati, 
OH, USA) 600 µl에 넣고 30초간 진탕하고 5~10분간 실
온에 방치한 후, chloroform (Sigma, St. Louis, MO, USA) 
200 µl를 첨가하고 30초간 진탕하고 10분간 방치한 후 
14,000 rpm에서 15분간 냉장 원심분리하였다. 상층액을 
취하고 isopropanol (Sigma)과 혼합한 후 -20℃에서 하루 
동안 반응시켰다. 그 후 14,000 rpm에서 30분간 냉장 
원심분리하여 상층액을 버린 후 70% ethanol (Sigma) 1.0 
ml를 첨가하여 14,000 rpm에서 10분간 원심분리하여 얻

은 침전물을 2회 반복 원침하여 세척하고 실온에서 건조

하였다. 침전물에 0.1%의 DEPC (Sigma) 용액 10 µl에 녹
인 다음 VP4와 VP7 유전자 검출을 위한 template로 사
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용하였다 (12,14). 

3. Primer 제작 

cDNA 합성과 RT-PCR 및 PCR에 사용한 primer는 
Gentsch 등 (12)과 Gouvea 등 (14)의 방법에 따라 G 및 
P형에 특이하게 반응하는 primer를 사용하였다. VP7 (G)
을 암호하는 유전자 (1~1062 nt; 1062 bp)에 대해 Beg9/ 
End9, G1 유전자 (314~1062 nt; 749 bp)에 대해 aBT1, G2 
유전자 (411~1062 nt; 652 bp)에 대해 aCT2, G3 유전자 
(689~1062 nt; 374 bp)에 대해 aET3, G4 유전자 (480~1062 
nt; 583 bp)에 대해 aDT4, 그리고 G9 유전자 (757~1062 nt; 
306 bp)에 대해 aFT9 primer를 각각 제조하였다. 또한 
VP4 (P)를 암호하는 유전자 (11~887 nt; 877 bp)에 대해 
Con2/Con3, P[10] 유전자 (11~594 nt; 584 bp)에 대해 5T-1, 
P[4] 유전자 (11~494 nt; 484 bp)에 대해 2T-1, P[9] 유전자 
(11~402 nt; 392 bp)에 대해 4T-1, P[8] 유전자 (11~356 nt; 
346 bp)에 대해 1T-1, 그리고 P[6] 유전자 (11~278 nt; 268 
bp)에 대해 3T-1 primer를 각각 Bioneer (Daejeon, Korea)
에 의뢰하여 제조하였다. 

4. Reverse transcription polymerase chain reaction 

(RT-PCR) 

Gentsch 등 (12)과 Gouvea 등 (14)의 방법을 응용하여 
수행하였다. 약술하면, 추출된 RNA template를 주형으

로 하여 VP4 (P)와 VP7 (G)에 대한 cDNA를 합성하였다. 
RNA template 5 µl, 5 × RT buffer 3 µl, dNTP 4 µl (2.5 mM), 
primer는 P의 경우 Con2와 Con3 그리고 G는 Beg9과 
End9를 각각 1 µl (10 pmol)씩 가하고, 20 U RNAse in- 
hibitor (Perkin Elmer, Waltham, MA, USA) 0.5 µl, reverse 
transcriptase 0.5 µl (100 U, Invitrogen, Carlsbad, CA, USA)를 
넣어 총용량 15 µl reaction mixture로 하여 T-Gradient PCR 
(Biometra, Goettingen, Germany) 기기를 사용하여 42℃에서 
60분간 반응시켜 reverse transcription을 수행하여 cDNA
를 합성하였다. 

제조된 cDNA template 2.5 µl, 10 × RT buffer 2.5 µl, dNTP 
2 µl (2.5 mM), Con 2/Con 3 및 Beg9/End9 primer (각각 0.5 
µl; 10 pmol), Tag polymerase 0.5 µl (2.5 U, Solgent, Daejeon, 
Korea) 및 증류수를 추가하여 총용량 25 µl reaction mixture
로 하여 T-Gradient PCR (Biometra)를 사용하여 반응시켰

다. 94℃에서 30초, 42℃에서 45초, 72℃에서 90초의 싸이

클을 35회 실시하고 마지막에 72℃에서 7분간 extension

시켰다. PCR 산물은 1.5% agarose gel (Gibco, Grand Island, 
NY, USA)에 전기영동한 후 ethidium bromide (EtBr, Gibco)
로 염색 후 Image analyzer (Pharmacia, Uppsala, Sweden)로 
877 bp의 P 유전자와 1,062 bp의 G 유전자를 확인하였다. 

5. Nested Multiplex PCR에 의한 P와 G 유전자 아형 

검색 

Gentsch 등 (12)과 Gouvea 등 (14)의 방법을 응용하여 
수행하였다. RT-PCR에 의해 증폭된 DNA 산물을 주형

으로 하고, VP4 (P)와 VP7 (G)에 대해 제조된 형 특이 
primer를 각각 사용하였다. RT-PCR 산물 2 µl, 10 × PCR 
buffer 2.5 µl (MgCl2, 25 mg/ml), dNTP mixture 2 µl (2.5 mM 
dNTP), VP4 (P)와 VP7 (G)에 대한 nested forward primer 
(10 pmole/µl) 및 reverse primer (10 pmole/µl) 0.5 µl, 그리고 
Taq polymerase 0.5 µl (1 units/µl)를 각각 넣고, 증류수를 
가하여 총용량이 25 µl되도록 혼합하였다. T-Gradient PCR 
(Biometra)를 사용하여 94℃에서 30초, 42℃, 94℃에서 
30초, 42℃에서 45초, 72℃에서 60초의 싸이클을 25회 
실시하고 마지막 싸이클 후 72℃에서 7분간 extension시
켰다. PCR 산물은 1.5% agarose gel (Gibco)에 전기영동한 
후 EtBr에 염색하여 관찰하였다. 유전자형 검출을 위한 
RT-PCR에서는 밴드가 관찰되었으나 nested multiplex PCR
에서 아형을 검색할 수 없는 시료는 비정형 (nontypeable), 
그리고 두 개 이상의 밴드가 나타난 것은 혼합형 (mixed)
으로 분류하였다. 

 
결  과 

1. P 유전자형의 분포 

준비된 primer를 이용하여 P 유전자형에 대한 RT-PCR
과 Nested multiplex PCR를 실시한 바, P[8], P[4], 및 P[6]
형 유전자에 대한 345 bp, 483 bp 및 267 bp의 밴드가 관
찰되었다 (Fig. 1A). 3년간 (2001~2003) 시험한 432 검체

에 대해 분리 빈도를 분석한 바, P 유전자형이 결정된 것
은 379건 (87.7%) 결정되지 않은 것이 53건 (12.3%)이었

다. P[8]이 44.9% (194/432), P[4]형; 25.7% (111/432), P[6]; 
17.1% (74/432)로 P[8]과 P[4]형이 비교적 높았으며, 혼합

형 (mixed type)과 비정형 (nontypeable type)은 각각 4.2% 
및 8.1%이었다. P[10]과 P[9]형은 관찰되지 않았으며, 유
전자형 별 연도별 분리 빈도의 추세는 일치하는 경향이 
있었다 (Table 1). 
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2. G 유전자형의 분포 

준비된 primer를 이용하여 G 유전자형에 대한 RT-PCR
과 nested multiplex PCR를 수행한 바, G1, G2, G3, G4 및 
G9형에 대해 749 bp, 652 bp, 374 bp, 583 bp 및 305 bp 크
기의 밴드가 관찰되었다 (Fig. 1B). 3년간 (2001~2003) 시
험한 432검체에 대해 유전자형의 분리 빈도를 분석한 바, 
G 유전자형이 결정된 것은 400건 (92.6%)이고 결정되지 
않은 것이 32건 (7.4%)이었다. G1은 52.3% (226/432), G2; 
23.1% (100/432), G3; 9.5% (41/432), G4; 6.7% (29/432), G9; 
0.9% (4/432)로 G1형과 G2형이 비교적 높았으며, 혼합형 
(mixed types)은 2.8% (12/432) 그리고 비정형 (nontypeable 
types)은 4.6% (20/432)이었다 (Table 1). 

연도별로는 2001년에는 G3와 G9형이 전혀 검출되지 
않았으며, 2002년에는 G4가 G3보다 높은 분리 빈도를 보
였으며, 2003년에는 G3가 G2보다 분리 빈도가 높았고, 
G9형은 전혀 검출되지 않았다. 

3. P 및 G 유전자 조합형의 분포 

3년간 검사한 총 432건에 대해 P와 G 유전자 조합형

의 출현 빈도의 분포를 분석하였던 바, P와 G 유전자형

이 모두 결정된 것은 357건 (82.6%)이었고, 3년간 유전

자형별 출현 빈도는 G1P[8]; 143건 (33.1%), G2P[4]; 88건 
(20.4%), G1P[6], 43건 (10.0%), G3P[8]; 21건 (7.2%), G4P[6]; 
18건 (4.2%) 순으로 나타나 G1P[8]형과 G2P[4]형이 비교

적 높았으며, G9P[4]형은 검출되지 않았다. P 혼합형 및 
비정형에는 G1형이 각각 14건 (3.2%)으로 가장 빈도가 
높았고 G4와 G9형은 없었다. G 혼합형 12건과 비정형 
20건은 P[8]형이 각각 6건 (1.4%) 및 9건 (2.1%)으로 높

게 나타났다 (Table 1). 
 

고  찰 

 
2001년 1월부터 2003년 12월까지 3년간 대전지역의 종

합병원에 설사증상으로 입원 또는 내원한 환자의 분변가

검물 4,869건에 대해 rotavirus Ag capture ELISA kit를 이용

한 시험하여 432건의 rotavirus 양성례를 검색하였으며, 
지역내 rotaviru성 설사증에 대한 역학적 자료를 얻기 위
해 rotavirus 양성 분변검체에 대해 RT-PCR과 nested multi- 
plex PCR 방법을 사용하여 P와 G 유전자 아형의 분포실

Table 1. Distribution of P and G genotypes of rotavirus detected from stool samples of diarrheic patients in Daejeon region during
2001~2003 

G 
Types 

G1 G2 G3 G4 G9 Mixed Nontypeable 
Total 

P[8] 143 (33.1)   3 ( 0.7)  21 (7.2) 10 (2.3) 2 (0.5)  6 (1.4)  9 (2.1) 194 ( 44.9)

P[4]  12 ( 2.8)  88 (20.4)  6 (1.4)  1 (0.2) 0 (0.0)  3 (0.7)  1 (0.2) 111 ( 25.7)

P[6]  43 (10.0)   3 ( 0.7)  5 (1.2) 18 (4.2) 2 (0.5)  1 (0.2)  2 (0.5)  74 ( 17.1)

P[10]   0 ( 0.0)   0 ( 0.0)  0 (0.0)  0 (0.0) 0 (0.0)  0 (0.0)  0 (0.0)   0 (  0.0)

P[9]   0 ( 0.0)   0 ( 0.0)  0 (0.0)  0 (0.0) 0 (0.0)  0 (0.0)  0 (0.0)   0 (  0.0)

Mixed  14 ( 3.2)   2 ( 0.5)  1 (0.2)  0 (0.0) 0 (0.0)  1 (0.2)  0 (0.0)  18 (  4.2)

P 

Nontypeable  14 ( 3.2)   4 ( 0.9)  8 (1.9)  0 (0.0) 0 (0.0)  1 (0.2)  8 (1.9)  35 (  8.1)

Total 226 (52.3) 100 (23.1) 41 (9.5) 29 (6.7) 4 (0.9) 12 (2.8) 20 (4.6) 432 (100.0)

(  ) = %; No. of types/Total No. of specimens × 100 

B A 

Figure 1. Patterns of nested multiplex PCR for P and G geno-
types of Group A rotavirus detected from stool specimens. 
(A) Lane M; 100 bp DNA ladder, Lanes 1; P[8], 2; P[4], 3: P[6].
(B) Lane M; 100 bp DNA ladder, Lanes 1; G1, 2; G2, 3; G3, 4;
G9, 5; G4. 
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태를 조사하였다. 
Group A rotavirus는 11개의 분절형 RNA 핵산을 가진 

바이러스로써 유전자 재조합과 재배열이 쉽게 일어나서 
변이형이 자주 발생하여 항원형과 혈청형의 변동 가능성

이 높다 (11,18). 따라서 rotavirus성 장염을 효과적으로 진
단하고 방역하기 위한 기초 자료를 획득하기 위해 혈청

학적 및 분자역학적 조사를 지속적으로 수행하는 것이 
중요하다고 강조되고 있으며, 특히 성공적인 백신프로그

램을 위해 유행하는 혈청형과 유전자형을 검색하는 것이 
중요하다고 지적되고 있다 (7,26,28,30). 

Group A rotavirus의 혈청형과 유전자형의 분포는 연도

별로 차이가 나며, 지역적으로도 다양한 양상을 나타낸

다는 사실은 유럽, 북 · 남미, 아프리카 및 아시아 등지에

서 수행된 역학적 조사 결과에서 보고된 바 있다 (10,19, 
21,34). 세계적으로 Rotavirus의 G형 (VP7) 분포를 ELISA
로 검사한 바에 의하면 G1~G4 혈청형이 주종을 이루며 
그 중 G1형이 지배적으로 많이 검출된다고 하였다 (11, 
25). 1984년부터 1997년까지 일본에서 수행된 시험 결과

에 의하면 G1~G4형이 91.5%를 차지하고, G1 (70.5%), 
G2 (9.6%), G3 (6.2%), 및 G4 (5.2%) 순의 빈도로 나타났

다고 보고된 바 있다 (35). P형 (VP4)에 대한 혈청형 분

포 연구는 시험의 난이도가 높고 결과의 재현성이 낮아 
G형에 비해서는 많지 않지만, P1A[8]가 우세하게 나타나

는 것으로 알려져 있다 (18,25). 또한 영국에서 발병한 
rotavirus성 설사 증례에서는 G1/P[8], G2/P[4], G3/P[8] 및 
G4/P[8] 유전자형이 93%를 차지하며 검출율이 높았다고 
하였다 (10). 

국내에서 발병한 설사환자의 분변을 대상으로 P형과 
G형의 유행양상을 RT-PCR과 ELISA를 이용하여 분석한 
결과 G1은 45~81%로 가장 높았고, G2, G3 및 G4 순서

로 빈도를 나타냈다고 보고된 바 있으며 (8,29). 그 후 
2000년도에는 G4형이 가장 높게 나타나서 G 혈청형의 
유행패턴이 G1에서 G4로 변화되었을 가능성이 높다고 
지적된 바 있었다 (32). 또한 G2와 G4 혈청형은 주기적

으로 유행패턴이 변하는 경향이 있고, G4는 2~3년의 간
격으로 유행한다고 보고하였다 (5). 최근 2000년대에 와
서 수행된 국내의 역학조사에서 G형의 유행양상은 일반

적으로 G1이 가장 높고, G2, G3 및 G4형의 빈도가 다양

하게 나타나는 양상을 보이며, 두 가지 이상의 유전자형

이 혼입되어 나타나는 혼합형 (mixed)과 유전자형은 검

출되고 아형이 증명되지 않는 비정형 (nontypeable) 례도 

흔히 보고되고 있다 (1,9,25). 
본 연구에서 G형의 총체적인 출현 빈도는 G1 (52.3%), 

G2 (23.1%), G3 (9.5%) 그리고 G4 (6.7%) 순서로 나타나서 
3년간 분석한 경향은 전자들의 성적과 유사한 경향을 
보였으나, 연도별로는 2001년에는 G1 > G2 > G4, 2002년
에는 G1 > G2 > G4 > G3 > G9, 그리고 2003년에는 G1 > 
G3 > G2 > G4 순서로 나타나서 연도별 출현 빈도에 차
이가 있었다. 또한 2002년도에 G9형이 특이하게 출현하

고 2003년에 G2형이 감소되고 G3형이 증가하는 양상을 
나타낸 것은 특이할 만한 것으로 역학적으로 추가적인 
시험과 관찰이 필요하다고 생각된다. 김 등 (1)은 2002년 
서울지역 설사환자로부터 P 유전자형의 분포를 시험하여 
P[4] (44%), P[6] (30%), 및 P[8] (6%) 순서로 보고하였으며, 
유사한 성적이 Min 등 (25)에 의해 보고된 바 있다. 본 
실험에서는 P[8] (44.9%), P[4] (25.7%), P[6] (17.1%) 순으로 
나타나 순위상 약간의 차이가 있으나, 추후 지속적인 시
험을 통해 얻어진 결과를 토대로 의미를 부여해야 한다

고 생각된다. 
또한 P와 G형의 조합된 유전자형 분석에서 김 등 (1) 

은 P[4]/G2 (28.1%), P[6]/G4 (27.0%) 순서로, Min 등 (25)은 
P[4]/G2, P[8]/G1, P[6]/G1, P[6]/G4 순으로 나타났다고 보
고하였다. 특히 Kang 등 (19)은 2002년에서 2003년간 전
국에서 수집된 분변재료로부터 G4P[6]와 G9P[8]형이 
특이하게 다량 검출되어 공중보건학적으로 의미가 크다

고 보고였으며, 최근 Kim 등 (21)은 정읍지역 역학조사

에서 어린이 설사증의 주요 원인체는 rotavirus이고, 유전

자형별로는 G9P[8]이 39%로 가장 많이 검색되었고, 이

어서 G1P[8], G3P[8], G2P[4] 순으로 나타났다고 보고하

였다. 본 연구에서 G9형은 2001년과 2003년도에는 전혀 
검출되지 않았고, 2002년도에 4건 (2.5%)으로 소수가 검
출되었으며, 조합형별로는 G1P[8] (33.1%), G2P[4] (20.4%), 
G1P[6] (10.0%), G3P[8] (7.2%), G4P[6] (4.2%) 순으로 나타

나 조합형의 출현 빈도는 지역에 따라 다르게 나타나 지
속적인 모니터링이 필요하다고 생각된다. 

분변재료에 대한 rotavirus 유전자형 검사에서 혼합형

과 비정형은 여러 보고에서 기술되고 있다 (1,9,18,19,21, 
25). 본 연구에서는 혼합형과 비정형 례가 주로 G1과 
P[8]에서 1.4~3.2% 비율로 나타났다. 이러한 결과는 최

근 국내 역학조사에서 P[8]형과 G1, G2 및 G3형에서 각 
각 1% (21), 그리고, P[8]과 G1, G3 및 G4에서 0.4~0.9% 
수준으로 검출되었다고 보고한 성적 (19)에 비해 다소 
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높았으나, Jain 등 (18)이 인도에서 P[11]과 G2 및 G4사
이에서 2% 수준으로 검출되었다고 보고한 것과 유사하

였다. 혼합형의 출현은 환자가 두 가지 이상의 유전자

형에 감염되어 일어날 수 있으나, 검사시료의 오염과 비
특이 반응으로 인한 밴드 출현이 원인이 될 수도 있으

며, 비정형 예는 RT-PCR의 술식에 원인이 있을 수도 있
으므로 시험의 신뢰도를 높이기 위해 표준화된 시험 방
법의 확립이 지속적으로 요구된다. 

본 연구를 수행함으로써 대전지역 설사환자에 감염된 
Group A rotavirus의 P와 G형의 혈청형과 유전형의 다양

성을 확인하였으며, 얻어진 결과는 rotavirus 감염에 의한 
설사질환을 진단하고 예방하기 위한 기초자료로 활용될 
수 있을 것으로 생각된다. 
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