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ABSTRACT

Groundwater plays a crucial role in agricultural water supply in rural areas, but it is susceptible to contamination due to

intensive agricultural activities and inadequate management. This study investigates the contamination status of

Escherichia coli in groundwater from an agricultural region and characterizes the phylogroups and virulence factors of the

isolated E. coli strains. A total of 140 E. coli strains were isolated from groundwater in the study area. Phylogenetically,

Group A was the most abundant (47.9%), followed by Group B1 (25.0%), Group D (22.1%), and Group B2 (5.0%).

Among the isolated E. coli strains, the detection frequency of major virulence genes was highest for stx2 (35.0%), followed

by ibeA (29.3%) and stx1 (12.9%). Pathotype analysis revealed that Shiga toxin-producing E. coli (STEC) accounted for

45.7%, and Neonatal Meningitis E. coli / Avian Pathogenic E. coli (NMEC/APEC) was also identified in 20.0%. These

results suggest that groundwater in agricultural areas can be contaminated by various pathogenic E. coli strains,

particularly STEC, which poses significant implications for groundwater hygiene management and public health.

Therefore, continuous monitoring and the establishment of effective management systems for contamination sources are

necessary for the safe and sustainable use of groundwater in agricultural areas.
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1. 서 론

물은 인간의 삶에 있어 가장 중요한 자원이지만 기후변

화와 더불어 인구 증가, 산업화, 도시화에 따른 물 수요가

증가함에 따라 그 중요성이 더욱 부각되고 있다(Jha et al.,

2020). 특히, 지하수는 전 세계적으로 인간이 사용할 수 있는

가장 풍부하고 중요한 물 공급원으로 인식되어 왔다(Abia

et al., 2017).

농어촌지역을 포함한 전국의 상수도 보급률은 지난

10년간 꾸준히 증가하여 2023년 기준 99.5%에 해당하며,

연구지역의 경우 마을 상수도 및 소규모 급수시설을 포함한

상수도 보급률이 95.1%에 이른다(KOSIS, 2025). 하지만,

농업지역의 경우, 농업·공업·생활용수의 대부분을 지하수에

의존하고 있어 지하수의 이용률이 높아 이에 맞는 효과적인

지하수 관리가 필수적이다(Yoon et al., 2020). 특히, 농업

지역에서는 충적층과 암반풍화대에 존재하는 천부 지하수를

주로 사용하는 것으로 알려져 있어 강우 등 인근 지표수의

함양은 지하수 충진과 동시에 지하수 오염을 유발할 수

있다(Boulding and Ginn, 2016; Kim et al., 2022). 이러한

농업지역 지하수 오염원으로는 화학비료, 시비, 축산폐수
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유출 등의 농업활동과 관련이 높으며 정화조 및 하수처리

시설로부터 유출되는 경우도 있다(Lee and Murphy, 2020).

농업지역의 지하수 오염은 전 세계적인 문제로 대두되고

있으며, 작물 관개 자원으로서의 지하수 이용 가능성을

제한하고 있다. 특히 관개 용수 관련 식중독과 같은 수인성

질환의 발생은 인간의 건강문제 뿐만 아니라 농업 소득

손실을 초래할 수 있다(Bartzas et al., 2015). 오염된

지하수의 음용 및 관개 용수로의 사용과 관련된 식중독과

같은 수인성 질환은 지속적으로 발생하고 있다. 대표적인

감염 사례로 2006년 미국 캘리포니아에서 농업용수로

세척된 포장된 시금치를 섭취하고 대규모로 발생한 장출혈성

대장균 감염(E. coli O157:H7)(Gelting et al., 2011), 로메인

상추와 잎채소를 매개로 한 식중독(Viazis et al., 2025;

Yang et al., 2025), 신선 토마토 관련 여러 주에 거쳐 발생한

감염(Pagadala et al., 2015), 혼합된 샐러드를 통해 영국에서

발생한 대규모 감염(Gobin et al., 2018) 사례 등이 있다.

최근 국내에서도 학교 캠프 중 음용수 관련 다발성

설사원성 대장균 감염이 집단으로 발생하기도 하였다(Park

et al., 2018).

분변 지표균인 대장균에 의한 지하수 오염은 잠재적인

분변 오염 및 기타 유해 병원균의 존재 가능성을 시사한다.

이러한 지하수의 대장균 오염은 가축 분뇨, 정화조의 부적

절한 처리, 지표수와의 연결 등에 의해 발생한다(Masters

et al., 2011). 일반적으로 대장균은 인간을 포함한 온혈

동물의 장에서 발견되는 공생균으로 여겨지며, 대부분의

장내 대장균은 비병원성 공생균이지만, 일부 균주는 병원성

유전자를 보유하여 설사나 용혈성 대장염과 같은 장 감염을

유발하거나 신생아 수막염, 병원내 패혈증, 용혈성 요독

증후군과 같은 장외 감염을 유발할 수도 있다(Kaper et al.,

2004; Masters et al., 2011). 대장균은 계통분류학적으로

A, B1, B2, D 그룹을 포함한 다양한 계통군으로 분류될

수 있으며, 각 그룹에 속하는 균주는 서로 다른 표현형 및

유전형 특성을 갖고 생태적 서식지 또한 다른 특징을 갖는

다(Clermont et al., 2013; Jang et al., 2014; Stoppe et al.,

2017). 따라서, 대장균 균주에 대한 계통학적 동정은

해당 균주의 생리학적 및 생태학적 측면에서 중요한 정보를

제공할 수 있다.

대장균 중에는 특정 병원성 인자를 획득하여 새로운

환경에 적응하는 능력을 향상시키고 광범위한 질병을

유발할 수 있도록 적응된 균주가 존재한다. 하지만, 단일

또는 다중의 병원성 유전자를 보유한다고 해서 해당 균주가

반드시 병원성을 나타내는 것은 아니며, 적절한 병원성

인자의 조합을 보유해야 한다(Gilmore and Ferretti, 2003;

Masters et al., 2011). 이러한 병원성 인자의 조합을 통해

질병을 유발할 수 있는 대장균에 감염되면 장/설사 질환,

요로 감염, 패혈증/수막염과 같은 임상 증후군이 발생할

수 있다. 대장균은 병원성 인자, 감염 기전, 장세포와의

상호 작용, 조직 친화성, 증상 및 증후군에 따라 다양한

병원형으로 분류된다(Geurtsen et al., 2022; Kaper et al.,

2004). 대장균의 병원형은 질병의 발생 위치에 따라 크게

장내 병원성 대장균(InPEC, Intestinal Pathogenic E. coli)과

장외 병원성 대장균(ExPEC, Extraintestinal Pathogenic

E. coli)의 두 그룹으로 구분된다. 장내 병원성 대장균은 i)

사람에게 심각한 출혈성 대장염을 유발하며 병원균 중 가장

널리 알려진 시가 독소 생성 대장균(STEC, shiga toxin

producing E. coli), ii) STEC의 한 유형으로 출혈성 대장염과

용혈성 요독 증후군(hemolytic-uremic syndrome, UHS)을

유발하는 장출혈성 대장균(EHEC, enterohaemorrhagic

E. coli), iii) 여행자 설사를 유발하는 장독소원성 대장균

(ETEC, enterotoxigenic E. coli), iv) 동물과 소아 모두에서

설사를 유발하는 부착 및 소실 장 병변 형성을 특징으로

하는 장병원성 대장균(EPEC, enteropathogenic E. coli), v)

이질을 유발하는 장침습성 대장균(EIEC, enteroinvasive E.

coli), vi) 인간에게 지속적인 설사를 유발하는 장응집성

대장균(EAEC, enteroaggregative E. coli)과 vii) 소아에게

설사를 유발하는 확산부착성 대장균(DAEC, diffusely

adherent E. coli)으로 세분할 수 있다(Denamur et al.,

2021; Kaper et al., 2004; Mageiros et al., 2021; Masters

et al., 2011; Rojas-Lopez et al., 2018). 장외 감염성 대장

균은 요로병원성 대장균(UPEC, uropathogenic E. coli),

신생아 수막염 대장균(MNEC, meningitis neonatal E. coli),

패혈증 관련 대장균(SEPEC, sepsis-associated E. coli)과

조류 병원성 대장균(APEC, avian pathogenic E. coli)으로

분류된다(Denamur et al., 2021; Geurtsen et al., 2022;

Sarowska et al., 2019).

대장균으로 인한 식품 매개 또는 수인성 질병은 전 세계

적인 공중 보건 문제로 인식되고 있기 때문에 이러한

감염원을 파악하고 치료할 수 있도록 대장균을 빠르고

효과적이며 정확하게 검출하는 것이 매우 중요하다(Alhadlaq

et al., 2024; Majowicz et al., 2014). 병원성 대장균의 검출

및 동정을 위해 선택적 배양법, 면역진단 검사 방법, 광학적

기술, 분자생물학적 방법, 전기화학적 방법 등 다양한

기술이 사용되어 왔다. 최근 미생물 유전체 분석 기술의

발달로 광범위한 유전자 정보를 통해 병원성 대장균 특이적

유전자 정보를 확보 가능함에 따라 신속 정확하고 비용

효율적인 진단 검사 기법이 활발히 개발 중이다(Abbas et
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al., 2023; Govindarajan et al., 2024; Xue and Zhang, 2025).

지하수 의존도가 높은 농업지역에서 지하수의 오염은

농산물의 안전성 저하로 인한 농업 소득 손실뿐만 아니라

지하수를 이용하는 주민의 건강에도 직접적인 위험이 될 수

있다. 하지만 국내의 경우 농업지역 지하수의 유해미생물

오염에 대한 관리가 미흡한 실정이다. 본 연구에서는

농업용수 및 생활용수로 사용되는 노성천 유역 지하수에서

분리한 대장균의 계통분류학적 및 병원성 유전자 존재

유무에 대한 연구를 수행함으로써, 노성천 유역 지하수의

잠재적 위험성을 평가하였다.

2. 재료 및 방법

2.1. 연구지역 및 시료 채취

연구지역인 노성천 유역은 전형적인 농촌지역으로 충청

남도 공주시와 논산시를 지나는 길이 27.7 km, 유역 면적은

202.5 km2인 노성천을 중심으로 농업활동이 활발히 이루

어지고 있다. 연구지역의 연평균 기온과 강수량은 각각

12.2°C와 1349.2 mm이고, 최근 10 년간 논산시의 지하수

사용량은 연평균 29.5백만m3로 점차 증가하는 경향을

보이고 있다(Kim et al., 2022). 특히, 농업용수로의 이용이

생활용수와 공업용수의 사용량에 비해 2.4배 이상으로

대부분의 지하수가 농업활동에 사용되며 이러한 농업용수의

비중이 점차 증가하고 있다(충청남도 지하수 통합정보시

스템, 2025). 이는 하류 지역에서 집중적으로 이루어지는

지하수를 이용한 수막재배의 영향으로 판단되며, 과도한

지하수 이용으로 인해 심각한 지하수위 하강을 유발하여

하천 유실과 지하수 온도 감소 문제를 발생시키기도 한다

(Cho et al., 2012; Kwon et al., 2020).

본 연구에 사용된 지하수 시료는 2018년 9월에 노성천

유역에 위치한 31개의 개인 또는 공용 지하수 관정에서

채취하였다(Fig. 1). 해당 관정의 심도는 20 – 1,000 m로

다양하였으나, 대부분 30 m 이내의 천부 관정이었고 관정

주변은 주로 농지로 이루어져 있었다. 또한, 눈에 띄는

Fig. 1. Sampling locations of groundwater wells in the study area (Noseong stream watershed).
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지표 오염원은 발견되지 않았다. 지하수의 현장 수질(수온,

전기전도도, pH, 용존 산소, 산화환원전위)은 휴대용 수질

측정장비(Multi 3620 IDS, WTW, Germany)를 이용하여

시료 채취 직전에 측정하였으며, 시료는 현장 수질이 안정될

때까지 지하수를 purging 한 뒤 채취하였다. 지하수 중 주요

용존 양이온(Ca2+, Mg2+, Na+, K+, SiO2 (aq))과 용존

음이온(Cl−, SO4
2−, NO3

−, HCO3
−) 분석을 위하여 현장에서

0.45 µm membrane filter (Advantec, Japan)를 이용하여

부유물질을 제거한 후 각각 30 mL를 폴리에틸렌 용기에

채취하였다. 용존 양이온 시료는 용기 벽면 흡착과 침전을

방지하기 위해 현장에서 질산(HNO3)을 첨가하여 pH를

2 이하로 유지하였다. DOC (Dissolved Organic Carbon)

시료는 20 mL 갈색 유리용기에 채취하였으며 H2SO4를

사용하여 산처리하였다. 대장균 분리를 위해 시료 1 L를

무균 채수병에 채취하여 냉장 상태(4°C)를 유지하며 실험

실로 운반하였으며, 12시간 이내에 대장균 분리를 위한

배양을 수행하였다.

2.2. 주요 용존 이온 분석

지하수 시료의 주요 용존 양이온과 음이온 농도는 각각

Inductively coupled plasma-optical emission spectrometry

(ICP-OES; Optima 7300 DV; Perkin Elmer, USA)와 Ion-

exchange chromatography with conductivity detection (IC;

ICS-1500; Dionex, USA)를 이용하여 측정하였다. HCO3

(total alkalinity) 농도는 총 알칼리도 측정 시약(TNT 870

kit; Hach, USA)을 첨가하여 나타나는 발색반응을 분광

광도계(DR-1500, Hach, USA)를 이용하여 측정하였다.

DOC는 Total organic carbon analyzer (TOC-VCPH; Shimadzu,

Japan)를 하여 측정하였으며 측정 한계는 0.002 mg/L이다.

Ca2+, Mg2+, Na+, K+, SiO2 (aq), Cl−, SO4
2−, NO3

− 농도의

측정한계는 각각 0.02, 0.1, 0.1, 0.01, 0.06, 0.01, 0.05,

0.04 mg/L이다.

2.3. 대장균 분리

대장균은 지하수 시료로부터 막 여과 기술을 이용하여

분리하였다(USEPA, 2014). 시료 1 L를 47 mm 크기의

0.45 µm 멤브레인 필터(Advantec, Japan)를 사용하여 여과

하였고, 필터를 m-TEC 고체 배지(Difco, USA) 위에 올려

놓고 35oC에서 2시간 배양 후 44.5oC에서 16시간 배양

하였다. 적색 또는 자홍색을 나타내는 집락은 새로운 m-

Table 1. Primer sequences used for identification, phylogenetic group, and virulent profile analyses of E. coli isolates

Type Function Target gene Primer sequences (5’-3’) Reference

Identification

β-D-glucuronidase uidA
CGGAAGCAACGCGTAAACTC

GAGCGTCGCAGAACATTACATT
(Ohad et al., 2015)

Cell shape and mecillinam sensitivity rodA
GCAAACCACCTTTGGTCG

CTGTGGGTGTGGATTGACAT
(Chern et al., 2011)

Phylogenetic 

group

Heme transport chuA
GACGAACCA ACGGTCAGGAT

TGCCGCCAGTACC AAAGACA
(Clermont et al., 2000)

Unknown yjaA
TGAAGTGTCAGGAGACGCTG

ATGGAGAATGCGTTCCTCAAC

Anonymous DNA fragments TSPE4.C2
GAGTAATGTCGGGGCATTCA

CGCGCCAACAAAGTATTACG

Virulence

factor

Shiga toxin type 1 stx1
ATAAATCGCCATTCGTTGACTAC

AGAACGCCCACTGAGATCATC
(Paton and Paton, 1998)

Shiga toxin type 2 stx2
GGCACTGTCTGAAACTGCTCC

TCGCCAGTTATCTGACATTCTG

Outer membrane protein intimin eaeA
GACCCGGCACAAGCATAAGC

CCACCTGCAGCAACAAGAGG

Enterohemolysin hlyA
GCATCATCAAGCGTACGTTCC

AATGAGCCAAGCTGGTTAAGCT

E. coli O157:H7 rfb region rfbE
CGGACATCCATGTGATATGG

TTGCCTATGTACAGCTAATCC

E. coli O111 rfb region ORF 3.4
TAGAGAAATTATCAAGTTAGTTCC

ATAGTTATGAACATCTTGTTTAGC

Invasion protein A ibeA
TATTAGCATGATGTTGCTTG

TGCCAACAACCAACACGATC
(Germon et al., 2005)
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TEC 고체 배지에 다시 배양하여 단일 집락으로 분리하

였다. 잠재적인 대장균 분리 균주는 다른 대장균군이나

그람음성균과 구분되어 파란색 집락을 형성하는 ChromAgar

ECC (Chromagar Microbiology, France)에 배양시켜 대장균

임을 재확인하였다(Dombek et al., 2000; Jang et al., 2011;

Unno et al., 2009). 분리된 대장균 균주는 다음 실험에

사용될 때 까지 LB (Luria-Bertani) 냉동 배지(Green and

Sambrook, 2012)로 옮겨 -70oC에 보관하였다.

2.4. DNA 추출 및 PCR 반응

분리된 대장균 균주들의 gDNA 추출을 위하여 각 균주

들을 LB 배지 1 mL로 채워진 deep well plate에서 37oC

에서 12시간 배양한 뒤 Genomic DNA extraction kit (Bioneer

Co., Korea)를 사용하여 추출하였다. 추출된 gDNA를 주형

으로 대장균 여부 확인, 계통분류학적 분류 및 병원성

유전자 존재 여부를 검출하는 PCR 반응을 각각 수행하

였다(Table 1). 분리된 균주들의 대장균 여부를 확인하기

위하여 대부분의 대장균에서 발견되는 복합 탄수화물의

가수분해하는 효소인 β-glucuronidase를 코딩하는 uidA

유전자와 세포 모양과 mecillinam 민감도에 영향을 미치는

불특정 단백질을 코딩하는 rodA 유전자를 대장균 특이적

마커 유전자로 선정하여 PCR을 수행하였다(Chern et al.,

2011; Martins et al., 1993; Ohad et al., 2015). 대장균의

계통분류학적 분류는 heme 수송에 필요한 chuA 유전자와

기능이 알려져 있지 않은 yjaA 유전자, 유전체 라이브러리

에서 TSPE4.C2로 지정된 DNA 단편을 대상으로 다중

PCR 방법을 사용하여 수행하였다(Clermont et al., 2000;

Escobar-Páramo et al., 2006; Jang et al., 2014). 또한,

대장균 균주들 중 시가 독소 생성 대장균(STEC)과 Shigella

dysenteriae 균주에서 생성되는 강력한 세균성 독소인 시가

독소(Shiga toxin) 생성 관련 유전자(stx1과 stx2) (Paton and

Paton, 2002; Shimizu et al., 2009), 장병원성(EPEC) 및 장출

혈성 대장균(EHEC)에 의해 유발되는 부착-소실 병변에

필수적인 세균 부착소인 intimin 관련 유전자(eaeA) (Agin

and Wolf, 1997), 장출혈성 대장균에서 생성되는 강력한

독력인자 enterohemolysin 관련 유전자(hlyA) (Kaper et al.,

2004), 식품 매개 장출혈성 대장균의 대표적 혈청형으로

혈변, 복통, 용혈성 요독 증후군(HUS)과 관련이 있는

serogroup O111과 O157을 대상으로 하는 유전자(rfbEO157:H7,

ORF 3.4) (Bastin and Reeves, 1995; Bilge et al., 1996),

신생아 수막염 유발 대장균(NMEC) 및 조류 병원성 대장균

(APEC)에서 병원성 인자로 발견되는 유전자(ibeA) (Germon

et al., 2005; Paton and Paton, 1998; Wang et al., 2011)의

존재 여부를 확인하였다. 

PCR 반응은 EmeraldAMP® PCR Master Mix (Takara

Co., Ltd., Japan)를 사용하였으며, PCR 반응액은 25 µl의

Table 2. Summary statistics of measured parameters of groundwater samples

Mean SDa SEb CVc Min Q1d Median Q3e Max Range IQRf Skewness Kurtosis

Temp. (°C) 17.6 4.3 0.8 24.5 14.2 15.6 16.2 17.9 37.8 23.6 2.3 3.7 16.4

pH 6.5 0.6 0.1 8.5 5.7 6.1 6.3 7.0 8.4 2.7 0.9 1.3 2.9

EC (μS/cm) 247.9 127.7 22.9 51.5 65.7 150.8 225.0 290.0 733.0 667.3 667.3 1.9 6.0

DO (mg/L) 5.0 2.7 0.5 53.4 0.2 2.8 5.4 7.6 9.2 9.0 4.8 -0.1 -1.4

ORP (mV) 192.2 120.4 21.6 62.6 -124.7 152.9 197.6 258.9 565.2 689.9 106.0 0.0 3.6

Ca2+ (mg/L) 23.4 14.4 2.6 61.7 2.9 14.1 21.3 29.7 73.7 70.8 15.6 1.4 3.8

Mg2+ (mg/L) 4.7 3.4 0.6 72.8 0.0 3.0 4.0 6.9 17.2 17.2 3.9 1.7 4.6

Na+ (mg/L) 19.3 15.2 2.7 78.7 7.6 11.3 14.0 19.4 77.6 70.0 8.1 2.7 7.7

K+ (mg/L) 2.3 2.4 0.4 106.5 0.5 1.2 1.9 2.6 14.1 13.6 1.4 4.1 19.0

HCO3

− (mg/L) 73.7 27.5 4.9 37.3 21.1 54.9 71.5 84.9 152.3 131.2 30.0 0.6 1.1

Cl− (mg/L) 20.4 18.9 3.4 92.9 4.4 7.6 16.5 24.1 93.2 88.8 16.5 2.7 8.2

NO3

− (mg/L) 27.5 26.1 4.7 94.7 0.0 8.6 19.4 41.3 116.5 116.5 32.7 1.7 3.9

SO4
2− (mg/L) 9.2 10.2 1.8 111.3 0.6 1.7 5.7 13.1 37.0 36.4 11.4 1.6 1.8

F− (mg/L) 0.7 2.2 0.4 332.6 0.0 0.1 0.1 0.3 12.2 12.2 0.2 5.3 29.2

SiO2(aq) (mg/L) 14.9 4.5 0.8 30.0 1.7 12.4 14.2 17.4 27.0 25.3 5.0 -0.1 2.6

TDS (mg/L) 159.8 79.0 14.2 49.4 41.9 106.9 149.9 186.1 456.3 414.4 79.2 1.9 5.6

DOC (mg/L) 2.1 0.8 0.1 39.0 0.9 1.5 1.8 2.6 4.2 3.3 1.1 0.8 0.0

E. coli isolates 4.5 5.7 1.0 126.7 0.0 0.0 2.0 8.0 20.0 20.0 8.0 1.3 0.7

Notes: Number of samples n = 31, aSD: standard deviation, bSE: standard error, cCV: coefficient of variation, dQ1: first Quartile, eQ3: third
Quartile, fIQR: inter Quartile Range.
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Master Mix에 1 µl의 주형 DNA, 각 1 µl (10 pmole)의

primer, 나머지는 멸균 증류수를 첨가하여 최종 부피가

50 µl가 되게 하였다. 모든 PCR 반응은 Thermal Cycler

Dice Real Time System Lite (TP700; Takara co., Ltd.,

Japan)를 사용하였으며 반응 조건은 기존 문헌을 참고하

였다(Germon et al., 2005; Paton and Paton, 1998). PCR로

증폭된 생산물은 자동 모세관 전기영동 시스템인 Fragment

Analyzer (5200; Agilent, USA)를 이용하여 확인하였다.

3. 결과 및 고찰

3.1. 지하수 수질 특성

기본적인 지하수 특성 조사를 위해 지하수의 현장 수질을

측정하였다(Table 2). 연구지역 지하수 수온은 14.2 ‒ 37.8oC

범위로 평균 17.6oC로 나타났고, pH는 5.7 ‒ 8.4의 범위로

대체로 일정하게 나타났으며 평균 6.5로 약산성의 특징을

보였다. 전기전도도(EC)는 65.7 ‒ 733 μS/cm 범위의 값을

갖으며 평균 247.9 μS/cm를 보였다. 용존 산소와 산화환원

전위의 경우, 각각 0.2 ‒ 9.2 mg/L와 -124.7 ‒ 565.2 mV의

광범위한 범위를 보였다. 이는 연구지역은 전형적인 농촌

지역으로 조사된 관정들이 대부분 30 m 이내의 천부관정

으로 주로 농업용과 생활용으로 사용되고 있어 지하수

사용량이 많아 주변의 물과 공기와의 접촉에 의한 영향

으로 판단된다(Kim et al., 2022). 반면, W1 관정의 경우

심부 관정으로 온천수 활용을 위해 개발하였으나 현재는

농업용으로 사용하고 있어 높은 수온과 pH 값, 낮은 용존

산소와 산화환원 전위 값을 보였다. 전체적인 양이온 농도는

Ca2+ > Na+ > Mg2+ > K+ 순으로 나타났고, 음이온은 HCO3
−

> NO3
− > Cl− > SO4

2− 순으로 지하수에 존재하는 것으로

나타났다. 양이온은 대부분 지질 기원에 의한 것으로

보이나 음이온과의 상관관계를 통해 농업활동에 의한

오염원 유입의 영향으로 비교적 높은 농도로 용존 되어

있는 것으로 판단된다(Kim et al., 2022). 음이온의 경우

NO3
−와 Cl− 이온이 자연상태의 지하수 농도를 초과하고

있는 것으로 보아 인위적 오염의 유입을 지시하며 이는

전형적인 농촌지역의 농업활동과 더불어 생활 활동에 의해

지하수 오염이 진행되고 있는 것으로 판단된다(Mueller and

Helsel, 1996). 

TDS (Total Dissolved Solids)의 경우 용존 이온의 영향

으로 41.9 – 456 mg/L의 광범위한 범위를 갖으며 평균

159.8 mg/L를 보였다. 연구지역의 DOC는 평균 2.1 mg/L로

0.9 – 4.2 mg/L의 범위를 갖는다. DOC는 주로 토양층을

통한 지표수의 유입에 의해 생성되지만 농업지역의 집중

적인 토지 사용에 따른 유기물의 인위적 유입이 직접적인

원인이 되기도 한다. 이러한 DOC는 지하수 내 미생물의

생존 및 군집 구조와 밀접한 연관이 있으므로 수자원

관리 차원에서 관심이 요구된다(Bagordo et al., 2024; Li

et al., 2012). 

대장균의 경우 관정당 평균 4.5 균주가 분리되었으며

이는 연구지역 지하수의 분변 오염 가능성을 시사하지만

수질 인자와의 상관성에서 유의성을 보이지 않고 관정별로

분리된 대장균의 범위(0 ‒ 20)가 넓어 향후 수질과의 연관

성에 대한 연구가 더 필요할 것으로 판단된다(Jang et al.,

2017; Odonkor and Mahami, 2020).

3.2. 지하수의 대장균 분리

노성천 유역 31개 지하수 관정 시료로부터 두번의 선택

배지를 이용하여 총 142개의 잠재적 대장균 균주를 분리

Fig. 2. Spatial variation of isolated E. coli numbers from groundwater samples.
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하였다. 이들 중 대장균 특이적인 uidA와 rodA 유전자의

유무를 PCR 반응으로 판단하여 최종 140개의 균주를

선별하였다. 각 관정에서 분리된 대장균은 최소 0에서

최대 20 균주로 관정별로 다양하게 분포하였다(Fig. 2).

전체 31개 관정 중 58.1%에 해당하는 18개 관정에서 대장

균이 분리되었다(Table 3). 관정의 유형에 따라 개인용

관정의 60%와 공용 관정의 54.5%에서 대장균이 분리되

었다. 관정의 용도에 따라서는 농업용으로 사용하는 관정의

66.7%와 생활용 관정 52.6%에서 대장균이 분리되었다.

전체적으로 개인용 관정 중 생활용으로 사용하는 관정에서

가장 많은 대장균(50.7%)이 분리되었다. 대장균은 분변

오염을 나타내는 가장 적합한 지표로 간주되며, 일반적으로

사람과 동물의 배설물뿐만 아니라 하수에서도 대량으로

발생한다. 따라서 수질 시료에서 대장균의 검출은 분변

물질이 존재하고 유해한 질병을 유발할 수 있는 병원균이

존재할 가능성을 나타낸다(Gwimbi et al., 2019; Mutileni

et al., 2023). 특히, 농촌지역에서 사용하는 개인용 관정의

경우 관리가 잘 이루어지지 않고 경작지와 인접해 있으며

생활용으로 사용하기 위해 가구 내에 관정이 위치하는

경우가 많아 국소적 오염에 더욱 취약할 것으로 판단된다.

또한, 농작물 재배를 위해 이용되는 농업용수에서 대장균이

검출되는 경우 농작물에 대한 안전성도 보장할 수 없을

뿐 아니라, 농가에 심각한 피해를 야기할 수도 있다(Holvoet

et al., 2014; Jay et al., 2007; Tousi et al., 2021). 

3.3. 분리 대장균의 계통분류학적 특성

대장균은 주로 A, B1, B2 및 D의 네 가지 주요 계통

분류학적 그룹으로 분류할 수 있으며(Clermont et al., 2000),

최근 대장균 균주에 대한 광범위한 다중 유전자 서열

타이핑(Multi locus sequence typing, MLST) 및 유전체

데이터를 통해 주요 계통분류학적 그룹보다 비교적 드물게

발생하는 C, E, F 및 Escherichia clade I과 같은 새로운

계통분류학적 그룹에 대한 연구도 수행되고 있다(Clermont

et al., 2013). 각 계통분류학적 그룹에 속하는 균주는 서로

다른 표현형 및 유전형 특성을 가지고 있으며 이들 네 가지

그룹은 생태적 서식지 또한 다르다고 보고되었다(Jang et

al., 2014; Stoppe et al., 2017). 

연구지역 지하수 시료로부터 분리된 대장균을 계통분류

학적으로 구분한 결과 A, B1, B2, D 그룹이 각각 47.9,

25.0, 5.0, 22.1%로 분류되었다(Fig. 3). A 그룹이 전체 대장

균의 대부분을 차지하였으며, B1과 D 그룹이 유사하게

존재하였고, B2가 가장 적게 존재하였다. 일반적으로 환경

에서 A 또는 B1 그룹이 B2와 D 그룹보다 더 자주 발견

되는 특징을 보인다(Jang et al., 2014). 관정 유형에 따라

개인용 관정에서는 A 그룹이 49.5%로 가장 높은 비율로

존재하였으며 B1 그룹이 18.8%, B2 그룹이 6.9%, D 그룹이

24.8%로 존재하고 있었다. 공용 관정에서는 A, B1, B2,

D 그룹이 각각 43.6, 41.0, 0.0, 15.4%로 분포하고 있었다.

비록, 관정 유형별로 분리된 대장균의 수가 다르지만

A 그룹이 대장균의 계통분류학적 그룹의 대부분을 차지

하고 있었으며 공용 관정에서 A 그룹과 B1 그룹이 유사한

비율로 분포하는 것으로 나타났다. 또한 공용 관정에서는

B2 그룹이 존재하지 않는 것으로 나타났다. 대장균의 계통

군은 오염원인 숙주와 강한 상관관계를 보이기 때문에

계통군 분포와 오염원과의 연관성 파악을 위한 오염원 규명

연구가 추가적으로 수행될 필요가 있다.

관정 용도에 따라서는 개인 농업용 관정에서 A 그룹이

Table 3. The number of E. coli isolates from groundwater samples

Well Type Private well Public well

Well purpose (n) Agricultural (8) Household (12) Agricultural (4) Household (7)

No. of positive wells (%) 5 (62.5) 7 (58.3) 3 (75.0) 3 (42.9)

No. of isolates (%) (ntotal = 140) 30 (21.4) 71 (50.7) 29 (20.7) 10 (7.1)

Fig. 3. Distribution of phylogenetic groups of E. coli isolated

from groundwater samples.
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46.7%로 가장 높은 비율로 나타났고 B1, B2, D 그룹이

각각 20.0, 10.0, 23.3% 비율로 존재하고 있었다. 개인

생활용 관정에서는 50.7%가 A그룹으로 구분되었으며

D 그룹이 25.4%, B1과 B2가 18.3%와 5.6%로 나타났다.

공공 농업용 관정에서는 A, B1, B2, D 그룹에 각각 27.6,

51.7, 0.0, 20.7%를 차지하고 있었으며, 생활용 관정은

A 그룹과 B1 그룹이 각각 90.0%와 10.0%로 B2와 D 그룹

은 존재하지 않는 것으로 나타났다. 대장균의 계통분류학적

분류는 집단 유전학, 장외 병원균 및 공생 균주의 분류,

숙주와 근원 관계 등의 연구에 유용하다. 인간의 장내에

공생하는 대장균은 대부분 A 그룹에 속하며 동물에서

분리한 균주는 대부분 B1 그룹에 속한다고 알려져 있다

(Stoppe et al., 2017). 특히 개인용 관정의 경우 B2 그룹이

6.9%를 차지하는 것으로 나타났는데, B2 그룹은 다른

그룹에 비해 장외 감염을 유발하는 병원균의 경향이 더

높은 것으로 알려져 있다(Nowrouzian et al., 2009; Unno

et al., 2009).

전제적으로 개인용 관정에서 용도와 관계없이 다양한

계통분류학적 그룹의 대장균이 분리되었으며, 공용 관정의

경우 농업용에서 더 다양한 그룹이 발견되었다. 따라서,

대장균 균주에 대한 계통분류학적 그룹 동정은 해당 균주의

생리학적 및 생태학적 측면에 대한 중요한 정보를 제공할

수 있다.

3.4. 분리 대장균의 병원성 유전자 분포

대장균은 일반적으로 출생 후 몇 시간 이내에 인간

유아의 위장관에 서식하며 숙주인 인간과 수 십년 동안

건강하게 공존하며 상호 이익을 추구하는 비병원성 공생

균주로 여겨진다(Geurtsen et al., 2022; Kaper et al., 2004;

Masters et al., 2011). 하지만, 특정 균주의 경우 설사나

출혈성 대장염(hemorrhagic colitis)과 같은 장 감염을

유발하거나 신생아 수막염(neonatal meningitis), 병원감염

패혈증(nosocomial septicemia), 용혈성 요독 증후군(hemolytic

uremic syndrome, HUS), 요로 및 수술 부위 감염과 같은

장외 감염을 유발할 수 있는 병원성 유전자 조합을 보유할

수도 있다(Masters et al., 2011). 따라서 본 연구에서는 연구

지역 지하수에서 분리된 전체 대장균 140 균주를 대상

으로 병원성 유전자 존재 여부를 확인하였다. 

전체 140 균주 중 93 (66.4%) 균주에서 적어도 하나

이상의 병원성 유전자를 갖고 있는 것으로 나타났으며,

나머지 47 (33.6%) 균주는 병원성 유전자를 갖지 않는

것으로 나타났다(Table 4). 개인용 관정의 경우 전체 101개의

분리 대장균 중 64 (63.4%) 균주에서 하나 이상의 병원성

유전자가 검출되었으며, 공공 관정에서는 전체 39 분리

균주 중 29 (74.4%) 균주에서 병원성 유전자가 검출되었다.

지하수 용도에 따라서는 개인 관정의 경우 농업용과 생활용

Fig. 4. Comparative distribution of the number of virulence

genes carried by individual E. coli isolates.

Table 4. Prevalence of virulence genes in E. coli isolates

Virulence genes No. of E. coli isolates

stx1 stx2 eaeA hlyA
rfbE

(O157)

ORF 3.4

(O111)
ibeA

Phylogenetic group

A B1 B2 D

- - - - - - - 21 11 1 14

+ - - - - - - 4 4 1 3

- + - - - - - 24 2 5 9

- - - - - - + 12 12 4

+ - - - - - + 1 3

- + - - - - + 3 3 1

+ + - - - - + 1

+ + + - - - + 1
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모두 분리 균주의 60% 이상에서 병원성 유전자가 검출되

었으며, 공공 관정에서는 두 용도 모두에서 분리 균주의

70% 이상이 병원성 유전자를 갖는 것으로 나타났다. 

병원성 유전자 하나를 포함하는 균주는 전체 분리 대장균

중 57.1% (n = 80)에 해당하였으며, A 그룹이 28.6% (n = 40),

B1 그룹 12.9% (n = 18), B2 그룹 4.3% (n = 6), D 그룹 11.4%

(n = 16)으로 분포되어 있었다(Fig. 4, Table 4). 병원성 유전

자는 stx2 > ibeA > stx1 순으로 검출되었으며, 서로 다른

병원성 유전자 두 개를 포함하는 균주는 전체의 7.9% (n = 11),

세 개 이상을 포함하는 균주는 1.4% (n = 2)였다. 두개의

병원성 유전자가 동시에 검출된 경우, stx1과 ibeA는 4 균주,

stx2와 ibeA는 7 균주에서 동시에 검출되었다. 병원성

유전자 3개(stx1, stx2, ibeA)와 4개(stx1, stx2, eaeA, ibeA)를

동시에 보유한 균주도 각각 1 균주씩 존재하였다. A 그

룹으로 분류된 균주 중 68.7%의 균주가 병원성 유전자를

갖고 있는 것으로 나타났으며, B1과 D 그룹에서도 각각

68.6%와 54.8% 균주에서 병원성 유전자가 검출되었다.

B2 그룹은 총 7 균주 중 6 균주에서 병원성 유전자가

검출되어 85.7%의 검출율을 보였다. 전체적으로 A 그룹

(32.9%)에서 가장 많은 병원성 유전자가 검출되었으며 B1

(17.1%), D (12.1%), B2 (4.3%)의 순서로 분포하고 있었다.

계통분류학적 B2 그룹의 경우 다른 그룹에 비해 병원성이

높은 것으로 알려져 있어 병원성 유전자의 검출 비율이

높을 것으로 예상되었다. 하지만, 최근 유전체 및 전사체

연구를 통해 다양한 병원성 전략과 복잡한 숙주-병원균

상호작용이 있음이 확인되었고, 본 연구에 사용된 유전자

외에 매우 다양한 병원성 유전자가 존재하므로 향후 이들

유전자의 존재 유무를 다른 그룹과 비교하는 연구가 더

필요하다(Hogins et al., 2023; Nowrouzian et al., 2009). 

병원성 유전자별로 검출 양상을 살펴보면(Table 5), 시가

독소(Shiga toxin) 생성과 관련된 stx1 또는 stx2 유전자를

보유한 균주는 각각 전체의 12.9%와 35.0%로 나타났다.

stx1 유전자의 경우 모든 그룹에 고르게 존재하고 있었으나

stx2 유전자는 A 그룹과 B2 그룹에서 상대적으로 높은

비율로 존재하였다. 시가 독소는 시가 독소 생성 대장균

(STEC)에 의해 생성되는 강력한 세포 독소로 혈변과

심각한 후유증인 용혈성 요독 증후군을 유발한다(Kaper

et al., 2004; Zaragoza et al., 2016). 일반적으로 stx2 유전자에

의해 생성되는 시가 독소 2형(Stx2)은 stx1에 의해 생성되는

시가 독소 1형(Stx1) 보다 높은 독성을 보이는 것으로

알려져 있다(Melton-Celsa, 2014; Zhang et al., 2025). 

분리된 대장균 중 29.3%는 신생아 수막염 유발 대장균

(NMEC) 및 조류 병원성 대장균(APEC)에서 병원성 인자로

알려진 ibeA 유전자를 보유하고 있는 것으로 나타났다.

뇌 내피 침윤 단백질 A (IbeA)를 코딩하는 ibeA 유전자는

신생아 수막염을 유발하는 대장균(NMEC) 분리주에서

최초로 확인되었으며, 조류 병원성 대장균(APEC)의 고병

원성 균주의 26%가 ibeA 양성으로 보고되었다(Cieza et

al., 2015; Germon et al., 2005). 

또한, 인간에게 고병원성으로 간주되는 STEC 균주의

일부는 장 점막에 부착 및 소실 병변을 유발할 수 있는데,

이때 상피 세포와 긴밀한 부착에 필요한 외막 단백질인

인티민(intimin)을 코딩하는 eaeA 유전자와 세포 손상을

유발하는 장용혈소를 코딩하는 hlyA 유전자와 같은 다양한

Table 5. Occurrence of virulence genes and pathotypes in E. coli isolates

No. of E. coli isolates within phylo group (%) Total number 

with trait

(% of total 140)Gene and pathotype
A

(n = 67)

B1

(n = 35)

B2

(n = 7)

D

(n = 31)

Virulence 

gene

stx1 7 (10.4) 7 (20.0) 1 (14.3) 3 (9.7) 18 (12.9)

stx2 29 (43.3) 5 (14.3) 5 (71.4) 10 (32.3) 49 (35.0)

eaeA 1 (1.5) - - - 1 (0.7)

hlyA - - - - -

rfbE - - - - -

ORF 3.4 - - - - -

ibeA 18 (26.9) 18 (51.4) - 5 (16.1) 41 (29.3)

Pathotype

EHECa 1 (1.5) - - - 1 (0.7)

STECb 33 (49.3) 12 (34.3) 6 (85.7) 13 (41.9) 64 (45.7)

NMEC/APECc 12 (17.9) 12 (34.3) - 4 (12.9) 28 (20.0)

aEHEC (entrohemorrhagic E. coli): stx1 or/and stx2, eaeA present, bSTEC (shiga toxin producing E. coli): stx1 or/and stx2 present, cNMEC/
APEC (potentially neonatal meningitis E. coli / avian pathogenic E. coli): ibeA present
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요인이 STEC의 독성에 기여한다(Makhado et al., 2022;

Paton and Paton, 1998; Paton and Paton, 2002). 연구지

역에서 분리된 대장균 중 eaeA 유전자는 1 균주에서

발견되었고, hlyA를 포함하는 균주는 발견되지 않았다.

출혈성 대장염과 혈변을 유발할 수 있는 장출혈성 대장균

(EHEC)는 시가 독소 생성 대장균의 아형으로 대표적인

혈청형으로 O157:H7, O26, O121, O103, O111, O145가

알려져 있다(Denamur et al., 2021; Makhado et al., 2022).

특히 O157:H7과 O111 균주는 지난 20년 동안 전세계적

으로 많은 식품 매개 질병을 유발했다(Gobin et al., 2018;

González-Escalona and Kase, 2019; Schlosserová et al.,

2024; Sharapov et al., 2016; Watahiki et al., 2014). 이러한

두 균주를 구별할 수 있는 rfbE와 ORF3.4 유전자는 분리된

대장균에서 검출되지 않았다. 

전체적으로 시가 독소 생성 관련 유전자인 stx1과 stx2,

세포 내 침윤 관련 유전자 ibeA가 가장 많이 발견되었으며,

이들 모두 인체 감염 시 심각한 증상을 유발할 수 있으므로

지하수 사용 시 주의가 요구된다.

3.5. 분리 대장균의 병원형 유형

대장균은 전 세계적으로 가장 많이 연구된 미생물로

편리공생, 위장관 질환 또는 장외 병리 등 인간 건강에

미치는 영향으로 인해 매우 다양한 병원형으로 구분된다

(Geurtsen et al., 2022; Sarowska et al., 2019). 병원성

대장균은 병원성 인자와 임상 증상에 따라 크게 장내

병원성 대장균(InPEC)과 장외 병원성 대장균(ExPEC)로

분류될 수 있다(Denamur et al., 2021; Geurtsen et al., 2022;

Kaper et al., 2004). 최근 광범위한 유전체 분석을 통해

다양한 대장균 병원형이 갖는 병독성 인자의 유전자 정보를

확인하고 이를 활용한 신속하고 정확한 검출 방법이 개발

되고 있다(Rathore et al., 2024). 따라서, 일반적인 검사와

더불어 분자생물학적으로 검출된 병독성 유전자의 조합에

따라 대장균의 병원형을 빠르게 판별함으로써 효과적인

치료가 가능함과 동시에 적절한 대응책 마련을 위한 정보를

제공할 수 있다(Rathore et al., 2024).

노성천 유역 지하수에서 분리된 대장균에서 검출된

병원성 유전자에 따라 대장균 병원성 유형으로 분류하였을

때, 전체 분리 대장균 균주의 45.7% (n = 64)가 stx1과 stx2

유전자가 각각 또는 동시에 검출되었을 때 분류되는 시가

독소 생성 대장균(STEC, shiga toxin producing E. coli)로

판별되었으며, ibeA 유전자가 존재할 때 분류되는 ExPEC

(extraintestinal pathogenic E. coli)가 20.0% (n = 28)로

분류되었다(Table 5). 또한, stx1과 stx2가 각각 또는 같이

존재하며 동시에 eaeA 유전자가 같이 검출될 때 분류되는

장출혈성 대장균(EHEC, enterohemorrhagic E. coli)은

0.7% (n = 1)로 나타났다. 

시가 독소 생성 대장균(STEC)은 인간의 위장관 질환의

주요 원인으로 이들에 의한 감염 증상은 매우 다양하며

특히, 출혈성 대장염(hemorrhagic colitis), 용혈성 요독 증

후군(hemolytic-uremic syndrome, UHS) 및 급성 신장 기능

장애로 이어지는 생명을 위협하는 혈전성 미세혈관병증

(thrombotic microangiopathy)을 초래할 수 있다(Paton and

Paton, 1998). 이들 중 일부는 인체 병원성으로 인해 장출

혈성 대장균(EHEC, enterohemorrhagic E. coli)으로 구분

되는데, STEC의 병원성 인자인 시가 독소(Stx)과 더불어

장 내벽 세포에 부착할 수 있도록 하는 접착 단백질인

intimin 생성 관련 유전자인 eaeA를 포함한다. 이러한

부착은 EHEC 감염 발병 기전에서 핵심단계로 염증과

설사를 유발한다. EHEC에 의한 감염은 전 세계적으로

빈번하게 발생하고 있으며, 국내에서도 최근 유치원에서

EHEC O157:H7에 의한 대규모 감염도 발생하는 등 지속

적인 발병 사례가 보고되고 있다(Heo et al., 2023; Sharapov

et al., 2016; Watahiki et al., 2014).

장외 병원성 대장균(ExPEC)은 장내 병원성 대장균

(InPEC)와 더불어 인간에게 가장 흔한 병원성 대장균으로,

아형 중 하나인 신생아 뇌수막염 대장균(NMEC, neonatal

meningitis E. coli)은 요로 감염을 통해 균혈증을 유발하고

신생아 수막염의 주요 원인이 되기도 한다(Geurtsen et al.,

2022; Kaper et al., 2004; Poolman and Wacker, 2016).

또다른 장외 병원성 대장균의 아형인 조류 병원성 대장균

(APEC, avian pathogenic E. coli)은 닭, 오리 등을 포함한

가금류에서 다양한 국소 및 전신 감염을 유발 심낭염,

간주위염, 제대염, 패혈증 등 다양한 증상을 유발한다

(Mageiros et al., 2021; Sarowska et al., 2019). 이러한

NMEC와 APEC 모두 숙주 조직에 침투하기 위한 침윤

단백질 Ibe를 생성에 관여하는 ibeA 유전자를 내재하고

있으며, 최근 연구를 통해 두 유형이 계통분류학적으로 매우

유사하고 동일한 병원성 유전자를 공유하기 때문에 인간

에게 건강 위험을 초래할 가능성이 있다고 보고하였다

(Sarowska et al., 2019).

전체적으로 노성천 유역 지하수에서 분리된 대장균의

45.7%가 시가 독소 생성 대장균으로 구분되었고 20.0%는

NMEC와 APEC를 포함하는 ExPEC로 분류되었다. 다만

NMEC와 APEC를 구분하기 위해서는 병원형 구분을 위한

특이적인 병원성 유전자 검출 연구가 추가로 수행되어야

할 것으로 사료된다. EHEC로 분류된 균주는 심각한 감염
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증상을 일으키는 O157이나 O111 특이적인 유전자가

검출되지 않았기 때문에 다른 혈청형 일 것으로 판단된다. 

단일 또는 여러 병원성 유전자를 소유한다고 해도 해당

균주가 특정 숙주에서 질병을 유발하는 데 적합한 병원성

유전자 조합을 갖고 있지 않는 한 반드시 병원성이라는

것을 나타내는 것은 아니다(Masters et al., 2011). 하지만

병원균간 항생제 내성 및 이동성 병원성 인자의 빠른

전이가 발생할 가능성 또한 존재하기 때문에 농촌지역

지하수의 공중 보건을 보호하기 위해 대장균에 대한 모니

터링 강화가 필요할 것으로 판단된다.

4. 결 론

본 연구는 전형적인 농촌지역인 노성천 유역의 지하수

에서 대장균을 분리하고 이들의 계통분류학적 및 병원성

특성을 분석하였다. 연구지역의 지하수는 대부분 생활용

및 농업용으로 사용되는 천부대수층으로 지표수의 영향을

크게 받고 있는 것으로 보인다. 지하수 시료로부터 140

균주의 대장균을 분리하였으며 개인용 관정에서 가장 많은

대장균이 분리되었다. 계통분류학적 분석 결과 대부분

A 그룹과 B1, D 그룹으로 구성되어 있었으며 병원성이

높은 B2 그룹은 상대적으로 적게 존재하였다. 분리된

대장균 중 66.4%에서 하나 이상의 병원성 유전자가 존재

하는 것으로 나타났으며, 9.3%의 균주에서는 두 개 이상의

병원성 유전자가 동시에 검출되었다. 병원성 유전자 중 시가

독소 생성 관련 유전자인 stx1과 stx2가 가장 많이 검출되고

다음으로 세포 침윤과 관련된 ibeA 유전자가 많이 존재하

였다. 검출된 병원성 유전자를 바탕으로 병원형으로 분류

하였을 때, 대부분 시가 독소 생성 대장균(STEC) 및

신생아 수막염 대장균(NMEC)과 조류 병원성 대장균

(APEC)을 포함하는 장외 병원성 대장균(ExPEC)으로

구분되었다. 비록 NMEC와 APEC가 정확히 구분되지는

않지만 두 부류 모두 인간 감염의 가능성이 존재하므로

주의를 기울일 필요가 있다. 

연구지역의 지하수 시료에 대장균이 광범위하게 존재하고

있으며 기타 병원성균들도 다수 검출되는 특징으로 보아,

해당 관정의 설치 또는 관리가 미흡한 것으로 판단된다

(Kim et al., 2022). 농촌 지역의 경우 축산 분뇨 사용과

개인 하수의 부적절한 처리 등으로 인한 지하수 오염이

증가하는 추세이다. 오염된 지하수는 농작물 수확량 감소

및 품질 저하를 일으킬 수 있으며, 대장균으로 오염된

지하수를 음용하거나 식품 등의 세척에 사용할 경우 감염

가능성이 현저히 증가할 수 있다. 따라서, 연구지역 뿐 만

아니라 지하수를 음용수나 생활용수로 사용하지만 관리가

미흡한 지역에서 안전한 지하수 사용을 위해 주기적인

관리가 필요하다. 
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