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국내 연구진 햄버거병 원인균 장출혈성대장균의 새로운 

치료제 개발 길 열어, 미국국립과학원회보 (PNAS) 논문 게재 

l 장출혈성대장균은 인간의 신장 기능을 떨어뜨려 흔히 햄버거병이라고도 불리는 

용혈성요독증후군을 일으키는 치명적인 식중독 감염균이다. 서울대 

농업생명과학대학 최상호 교수 연구팀과 이화여대 김병식 교수는 감염균의 

유전정보로부터 독성 여부를 판별할 수 있는 인공지능(AI, artificial intelligence) 

모델을 개발하고, 이를 통해 장출혈성대장균의 새로운 독소인자들을 발굴한 결과를 

미국국립과학원회보(PNAS) 논문을 통해 5월 10일(미국시각 오후 03시) 발표하였다. 

이 결과는 기후위기 속 새롭게 출현하는 장출혈성대장균의 독성 예측과 신종 

치료제 개발에 유용하게 활용될 수 있다는 점에서 의미가 크다.

l 장출혈성대장균은 주로 오염된 소고기, 채소 등의 식품 섭취를 통해 영유아나 

고령의 환자를 감염시키며, 신장 기능을 손상시켜 심할 경우 사망에까지 이르게 

하는 용혈성요독증후군을 유발한다. 국내 장출혈성대장균 감염에 의한 환자는 

해마다 100명 넘게 발생하고 있으며 매년 증가하고 있다.  장출혈성대장균은 

독소인자인 부착단백질 인티민 (intimin)을 사용하여 인간에게 병을 일으킨다고 

알려져 있어, 지금까지는 유전체 상 인티민 유전자의 존재 여부를 기준으로 

장출혈성대장균의 독성을 판별해 왔다. 하지만, 2011년 유럽에서 약 3,000명을 

감염시켜 50명의 사망자를 낳은 장출혈성대장균은 인티민 유전자를 보유하지 않은 

변이주들로 밝혀진 바 있다. 이러한 변이주들에 의한 감염사태는 

장출혈성대장균들의 잠재적 독성을 판별하는 기준으로 새로운 독소인자들을 발굴할 

필요성을 제기하였다.

l 본 연구는 유전정보로부터 장출혈성대장균의 독성을 판별할 수 있는 인공지능 
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모델을 개발하였다. 개발한 인공지능 모델은 지금까지 유전정보가 공개된 2,646개의 

장출혈성대장균들의 독성 여부를 약 99%의 높은 정확도로 판별하였다. 또한 

인공지능 모델은 기존의 방법으로는 판별할 수 없었던 장출혈성대장균 변이주들의 

독성을 정확하게 판별하였다. 나아가 본 연구는 인공지능 모델을 분석해 

장출혈성대장균의 독성 판별에 기준이 되는 새로운 독소인자들도 발굴하였다. 

발굴한 새로운 기준 독소인자들 중 상당수는 아직 그 기능이 밝혀져 있지 않다. 

하지만, 이 신규 발굴 기준 독소인자들의 기능을 규명함으로써 장출혈성대장균들의 

새로운 발병기전을 제시할 수 있고, 이들을 타겟으로 하는 새로운 치료기술 개발 

역시 가능할 것으로 예상된다.

l 결론적으로, 본 연구는 유전정보만으로 장출혈성대장균의 독성을 판별할 수 있는 

인공지능 모델을 개발하였다. 개발한 인공지능 모델은 지금까지 독성 판별이 

불가능했던 장출혈성대장균 변이주들의 독성을 판별할 수 있었다. 또한, 

장출혈성대장균에 독성을 부여하는 기준 독소인자들을 발굴함으로써 새로운 

치료법을 개발할 수 있는 길을 열었다. 이러한 연구결과는 장출혈성대장균 뿐만 

아니라, 다른 감염균들의 독성을 판별하고 기준 독소인자들을 발굴하기 위한 

인공지능 모델을 개발하는 새로운 연구들의 기초자료로도 활용될 수 있을 것이다. 

l 본 연구는 한국연구재단 이공분야기초연구사업 (세부과제번호: 2017R1E1A1A01074639)의 

지원으로 이루어졌다.

l 참여국가 및 기관: 대한민국 (서울대학교, 이화여자대학교)

[붙임]   1. 연구결과    
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연  구  결  과 

(2021년 03월 29일, PNAS Accept 됨) 

Pathogenic potential assessment of the Shiga toxin-producing Escherichia 

coli by a source attribution-considered machine learning model 

본 연구는 유전정보를 활용하여 장출혈성대장균들의 잠재적 독성을 

판별하는 새로운 방법을 제시하였다. 이제까지는 인티민 등의 특정 

독소인자의 존재 여부를 분석하여 장출혈성대장균들의 독성을 

판별하였으나, 이러한 방법들은 새로운 독소인자를 가지는 장출혈성대장균 

변이주들의 독성을 판별할 수 없었다. 본 연구는 인공지능 알고리즘 

기술과 유전정보 분석기술을 활용하여 장출혈성대장균 분리주들의 

유전정보로부터 독성을 판별할 수 있는 인공지능 모델을 개발하였다. 
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개발한 인공지능 모델은 약 99%의 높은 정확도로 지금까지 유전정보가 

공개된 2,646개의 장출혈성대장균 분리주들에 대하여 실제 병을 일으킨 

전력이 있는 임상분리주들은 독성이 있다고, 병을 일으킨 전력이 없는 

식품 혹은 환경 유래의 분리주들은 독성이 없다고 판별하였다. 또한, 

개발한 인공지능 모델은 기존의 독소인자 분석 방법으로 판별할 수 

없었던 장출혈성대장균 변이주들의 독성을 정확하게 판별하였다. 

 추가로 본 연구에서는 개발한 인공지능 모델을 심층 분석해 

장출혈성대장균 분리주들의 독성을 판별하는데 기준이 되는 새로운 

독소인자들을 밝혀냈다. 결론적으로, 본 연구는 환자나 식품, 환경 등에서 

분리된 장출혈성대장균 분리주들의 독성뿐 아니라, 기존의 독소인자 분석 

방법으로는 독성 판별이 불가능했던 변이주들의 독성 또한 판별할 수 

있는 정확도 높은 인공지능 모델을 개발하였다. 

 나아가 본 연구는 장출혈성대장균의 독성 판별에 기준이 되는 새로운 

독소인자들을 발굴하여 이들을 타겟으로 하는 새로운 치료기술 개발의 

가능성을 제시하였다. 이러한 연구결과는 다른 감염균들의 독성을 

판별하는 인공지능 모델을 개발하고, 치료 타겟으로 새로운 독소인자를 

발굴하는 미래의 연구들에도 활용될 수 있다는 점에서 그 의의가 있다. 


