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Seventy five methicillin- resistant Staphylococcus aureus (MRSA) strains and 24 methicillin- susceptible
S. aureus (MSSA) were isolated from clinical specimens obtained from a hospital in Suncheon,
Jeonnam province, Korea, from July to December, 2009. Antibiotic resistance was determined using
the disc diffusion method. Genes encoding enterotoxin (SE), toxic shock syndrome toxin-1 (TSST-1),
exfoliative toxin (ET) and Panton-Valentine leukocidin (PVL) were detected by multiplex PCR-medi-
ated amplification using specific primers. Sixty (80%) MRSA isolates possessed either one or more tox-
in genes and the most common pattern that coexisted in MRSA was seb, sec, seg, sei and tst (22.7%)
followed by coexistence of sec, seg, sei and tst genes (18.7%). Gene pvl encoding leukocidin was not
found. Significant correlation between the production of sec, seg, sei and tst genes was found. MRSAs
were resistant to erythromycin (89% of the isolates), gentamicin (70.7%), ciprofloxacin (69.3%), clinda-
mycin (61.3%) and tetracycline (58.7%), while MSSAs were susceptible to the antibiotics with the ex-
ception of erythromycin. Toxin genes seb, sec and tst were related to the tetracycline resistance of MRSA.
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서 론

Staphylococcus aureus 는 원내감염과 접촉감염의 원인이 되

는 병원성 세균 중 하나이다[1]. 이 세균은 여러 종류의 세포외

단백질성 독소, 즉, 장독소(enterotoxin; SE), 독성 쇼크 증상

독소 1(toxic shock syndrome toxin-1; TSST-1), 피부박탈성 독

소(exfoliative toxin; ET), 백혈구 용해 독소(Panton-Valentine

leukocidin; PVL), 용혈 독소(hemolysin) 그리고 응집소

(coagulase)를 분비한다[12]. 특히 장독소는 S. aureus가 식품

내에서 증식하는 과정 중에 생성되며 1 μg 이하의 양으로도

식중독을 야기시킬 수 있으며 심한 장 연동의 주요인이 된다

[3,15]. 장독소는 항원성에 근거를 둔 혈청학적 분석에 의해

5 종류(SEA, SEB, SEC, SED, SEE)가 확인되었다[3]. 이 장독소

들은 저분자 펩티드로서 아미노산 조성이 매우 유사하다[24].

최근에는 새로운 형의 장독소(SEG, SEH, SEI, SEJ, SEK, SEL,

SEM, SEN, SEO)들이 보고되었으나 식중독과의 연관성은 정

확하지 않다[29]. TSST-1은 발열, 혈압저하, 발적 등을 일으키

는 독소이며, PVL은 피부에 종기나 괴저를 유발한다[15,10].

이러한 독소 양상은 S. aureus의 유전형과 연관이 있으며, 각

균주별 특성을 나타내므로 이를 분자생물학적 역학 분석에

사용할 수 있다[5,8,27,31,33].

Methicillin 내성 Staphylococcus aureus (MRSA)는 methi-

cillin이 쓰이기 시작한 이후로 즉시 나타났으며[14], 이 내성은

β-lactamase에 의한 것이 아니고 내인성유전자에 기인한다.

MRSA의 내성 기전은 세균이 선천적으로 염색체 내에 mecA

(methicillin resistant determinant A) 유전자를 획득하여 약제

에 친화성이 적은 세포벽합성단백인 PBP (penicillin binding

protein) 2a 또는 2′에 의하여 생긴다[4,9]. 또한 methicillin의

내성을 증가시키는 보조 유전자인 femA (factor essential for

methicillin resistance A) 유전자는 mecA와 협조하여 β-lactam

항균제에 대한 내성을 나타낸다. MRSA는 β-lactam계 외에도

아미노글리코시드(aminoglycoside)와 퀴놀론(quinolone)계

그리고 테트라사이클린(tetracycline) 계의 항생제에도 흔히

내성을 나타낸다[2,19]. 이러한 MRSA의 감염은 유럽에서 처

음 발생한 이래 전세계적으로 증가하고 있으며, 원내 감염의

중요한 문제로 대두되어 1960년대 말 국내에서 처음 분리된

이후 점점 증가하여 S. aureus 중 MRSA의 비율은 1995년 이후

70% 정도로 일정 비율을 유지하고 있으며 특히 중환자실에서

분리된 균주들에서는 90%에 달하여 세계적으로 가장 높은 수

준의 MRSA 비율을 보인다[2,21,30].

본 연구는 2009년 7월부터 2009년 12월까지 순천 한 병원의

환자 검체로부터 분리된 MRSA와 methicillin 감수성

Staphylococcus aureus (MSSA) 균주을 대상으로 장독소를 비롯
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Table 1. Sources of Staphylococcus aureus clinical isolates

Hospital ward

/specimens

MRSA 　 MSSA

Blood

(n=20)

Sputum

(n=20)

Urine

(n=19)

Pus

(n=16)

Total

(n=75)

Blood

(n=8)

Sputum

(n=4)

Urine

(n=10)

Pus

(n=2)

Total

(n=24)

Outpatient 3 2 13 3 21 7 10 2 19

General ward 10 11 6 9 36 1 4 5

Intensive care unit 7 7 4 18

하여, 표피박탈성독소, 독성 쇼크 증상 독소 1, leukocidin 유전

자들을 분자생물학적 기술인 PCR 기술을 이용하여 검색하였

다. 또한 독소 유전자 분포를 통해 이들 균주들 간의 분자생물

학적 연관성을 파악하고 독소 유전자와 항생제에 대한 내성과

의 관계를 조사하였다.

재료 및 방법

Methicillin 내성 Staphylococcus aureus 분리

2009년 7월부터 12월까지 전남 순천 소재 1개 병원의 내원

및 입원환자로부터 채취한 4가지 검체(혈액, 객담, 농, 소변)로

부터 세균을 분리하였다(Table 1). 세균의 분리는 혈액한천

(6% 혈액 함유) 배지를 이용하여 37℃에서 16–18시간 배양하

여 사용하였다. 분리된 세균 중 coagulase 및 catalase시험[32]

에 양성을 나타내는 균주들을 선별하였다. 선별된 균주들을

Vitek 32 GPI kit (BioMerieux, France)를 이용하여 동정하였

다. 대조균주로는 Staphylococcus aureus ATCC 29213을 사용하

였다. 이 때 동일 환자로부터 반복 분리된 균주는 제외하였다.

Methicillin 내성 균주(MRSA)의 판정은 디스크 확산법과

Vitek 2 kit (BioMerieux, France)를 이용한 최소억제 농도

(MIC) 판정을 이용하여 실시하였다. 디스크 확산법에서의 판

정 기준은 CLSI [7]를 따랐으며, oxacillin (1 μg)에 의한 억제대

직경이 10 mm 이하이면 내성, 13 mm 이상이면 감수성인 균

주(MSSA)로 판정하였다. Oxacillin에 대한 MIC 판정기준은

4 μg/ml 이상을 사용하였다. MRSA로 판명된 균주 중 mecA가

검출되지 않은 2개 균주를 제외한 75개 균주를 MRSA로 최종

확인하였다. 순수 분리된 세균의 계대 배양은 tryptic soy agar

(TSA, Becton Dickinson) 배지를 이용하였다.

DNA 추출, mecA 및 독소 유전자 분석

TSA 배지에 자란 세균 집락으로부터 Choe 등의 방법[6]을

이용하여 DNA를 추출하였으며 실험에 사용할 때까지 -20℃

에 냉동 보관하였다.

mecA 및 독소 유전자의 검사는 기존에 알려진 primer

(Table 2)을 이용하여 multiplex PCR 조건으로 증폭하였다

[25]. PCR 반응은 PCR thermal cycler TP 600 (TaKaRa, Japan)

를 이용하였으며, PCR 산물은 2% agarose gel에 전기영동한

후 확인하였다.

증폭된 산물이 기존에 알려진 독소 유전자와 동일한 염기서

열인지 확인하기 위해 염기서열을 분석하였으며 결정된 독소

유전자 염기서열의 유사도는 Genbank (NCBI)에 등록된 기존

의 독소 유전자의 염기서열과 비교하였다.

항생제 감수성 검사

분리균의 항생제 감수성 조사는 디스크 확산법을 사용하여

측정하였다. McFarland 0.5관에 맞춘 세균현탁액을 Mueller

Hinton II agar (MHA; Becton Dickinson) 배지에 접종한 후

각각의 항생제가 함유된 디스크를 올려놓고 37℃ 에서 16-18

시간 배양한 후 억제대의 직경을 측정하였다. 감수성, 중간내

성, 저항성 기준은 CLSI [7] 기준으로 하였으며 매 시험마다

양성 대조 균주로 Staphylococcus aureus ATCC 25923을 사용하

였다.

결 과

mecA 및 독소 유전자 분석

독소 유전자와 항생제 내성을 분석하기 위해 사용된

Staphylococcus aureus는 혈액, 객담, 소변과 농에서 분리한 99

개 균주를 사용하였다. Oxacillin에 대한 내성과 mecA 유전자

의 보유여부를 이용하여 MRSA와 MSSA균주를 확인하였다.

MRSA는 75개 균주(혈액과 객담, 각각 20균주; 소변, 19균주;

농, 16균주)를 그리고 MSSA는 24개 균주(혈액, 8균주; 객담,

4균주; 소변, 10균주; 농, 2균주)를 사용하였다(Table 1).

mecA 및 독소유전자에 특이적인 primer를 사용하여 multi-

plex PCR 실시한 결과 Fig. 1과 같은 DNA 절편을 확인할 수

있었다. 그리고 증폭된 산물의 염기서열은 기존에 알려진 독

소 유전자 염기서열과 99.4-100% 일치하였다.

MRSA와 MSSA의 독소 유전자 검출 결과는 Table 3에 나타

나 있다. 일반적으로 MRSA 균주들이 MSSA 균주들에 비해

높은 비율로 독소 유전자를 보유하고 있었다.

장독소 중 식중독을 유발한다고 알려진 5개의 독소 유전자

중 sec는 MRSA 39개 균주(52%)가 보유하고 있었으며, seb와

sed는 각각 17개(22.7%)와 1개 균주에서 확인되었으나 sea와

see 유전자는 검출되지 않았다. 그러나 MSSA에서는 5개 균주

(20.8%)가 sea 유전자를 보유하고 있었다. 최근에 알려진 장독

소 seg와 sei 유전자는 MRSA에서는 각각 43개(57.3%)와 41개

균주(54.7%), 그리고 MSSA에서는 각각 5개 균주(20.8%)가 확

인되었다.
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Table 2. Nucleotide sequences and anticipated sizes of PCR product for the Staphylococcus aureus gene-specific oligonucleotide primers

used in this study

Target gene Primer* Nucleotide sequence (5´→3´)
GenBank

accession no.

Product

length (bp)

Multiplex

PCR set
Reference

Methicillin resistant
determinant A

mecA-F TCCAGATTACAACTTCACCAGG
Y00688 162 A 28

mecA-R CCACTTCATATCTTGTAACG

Toxic shock
syndrome toxin-1

tst-F GCTTGCGACAACTGCTACAG
J02615 559 C 26

tst-R TGGATCCGTCATTCATTGTTAT

Panton-Valentine
leukocidin

pvl-F ATCATTAGGTAAAATGTCTGGACATGATCC
X72700 433 C 22

pvl-R GCATCAASTGTATTGGATAGCAAAAGC

Staphylococcal

enterotoxins

sea-F GCAGGGAACAGCTTTAGGC
M18970 521 A 26

sea-R GTTCTGTAGAAGTATGAAACACG

seb-F ACATGTAATTTTGATATTCGCACTG
M11118 667 B 23

seb-R TGCAGGCATCATGTCATACCA

sec-F CTTGTATGTATGGAGGAATAACAA
X05815 284 A 26

sec-R TGCAGGCATCATATCATACCA

sed-F GTGGTGAAATAGATAGGACTGC
M28521 385 A 26

sed-R ATATGAAGGTGCTCTGTGG

see-F TACCAATTAACTTGTGGATAGAC
M21319 171 B 26

see-R CTCTTTGCACCTTACCGC

seg-F CGTCTCCACCTGTTGAAGG
AF064773 328 B 26

seg-R CCAAGTGATTGTCTATTGTCG

seh-F CAACTGCTGATTTAGCTCAG
U11702 360 C 26

seh-R GTCGAATGAGTAATCTCTAGG

sei-F CAACTCGAATTTTCAACAGGTACC
AF064774 466 B 26

sei-R CAGGCAGTCCATCTCCTG

sej-F CATCAGAACTGTTGTTCCGCTAG
AF053140 142 C 26

sej-R CTGAATTTTACCATCAAAGGTAC

Exfoliative toxins

eta-F GCAGGTGTTGATTTAGCATT
M17347 93 A 20

eta-R AGATGTCCCTATTTTTGCTG

etb-F ACAAGCAAAAGAATACAGCG
M17348 226 C 13

etb-R GTTTTTGGCTGCTTCTCTTG

*Abbrivation: F, forward; R, reverse

Table 3. mecA and toxin genes detected in Staphylococcus aureus clinical isolates

Toxin gene Primer*

MRSA 　 MSSA

Blood

(n=20)

Sputum

(n=20)

Urine

(n=19)

Pus

(n=16)

Total

(n=75)

Blood

(n=8)

Sputum

(n=4)

Urine

(n=10)

Pus

(n=2)

Total

(n=24)

Methicillin
resistant

determinant A
mecA 20 20 19 16 75 　 　 　 　 　

Toxic shock
syndrome toxin-1

tst 4 17 4 10 35 2 2 1 　 5

Panton-Valentine
leukocidin

pvl 1 　 2 　 3

Staphylococcal

enterotoxin

sea 　 　 　 　 　 2 2 2 5

seb 3 14 17

sec 10 16 3 10 39

sed 1 1

seg 9 17 6 11 43 3 2 5

seh 1 1 2 1 4 5

sei 7 17 6 11 41 3 2 5

sej 1 　 　 　 1 1 1

Exfoliative toxin etb 　 　 1 　 1 　 　 　 　 　 　

*Genes see and eta are not detected from all the isolates.
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Table 4. Combination of toxin genes detected in methicillin-resistant Staphylococcus aureus clinical isolates

Toxin genes Blood (n=20) Sputum (n=20) Urine (n=19) Pus (n=16) Total (n=75)

seb, sec, seg, sei, tst 3 14 17 (22.7)

sec, seg, sei, tst 1 2 3 8 14 (18.7)

sec, seg, sei 1 1 2 (2.7)

seg, sei, tst 1 2 3 (4.0)

seg, sei 2 3 5 (6.7)

sec, seg 2 2 (2.7)

sec, seh 1 1 (1.3)

etb 1 1 (1.3)

sec 3 3 (4.0)

sed 1 1 (1.3)

seh 1 1 (1.3)

sej 1 1 (1.3)

tst 1 1 (1.3)

None 7 3 9 4 23 (30.7)

*The numerals in the parentheses are percentage.

sec

mecA

seb tst

M      1      2       3      4       5      6      7       8      9     10     M

sed

sea

seg

sei

etb

100bp

200bp

300bp
400bp
500bp

700bp
600bp

Fig. 1. Agarose gel electrophoresis of the multiplex PCR amplifi-

cation products from 9 Staphylococcus aureus strains.

Lanes M, 1 kb plus DNA ladder; lanes 1-4, primer set

A; lanes 5-7, primer set B; lanes 8-9, primer set C. Lane

1, strain S5 (mecA and sec); lane 2, strain U8 (mecA); lane

3, strain U6 (mecA and sed); lane 4, strain B15 (mecA and

sea); lane 5, strain S13 (seb, sei and seg); lane 6, strain

U10 (sei and seg); lane 7, strain B6 (seg); lane 8, strain

S1 (tst); lane 9, strain U5 (etb); lane 10, negative control

(distilled water).

피부 박탈성독소b 유전자(etb)는 MRSA 중 1개 균주가 보

유하고 있었다. 독성 쇼크 증상 독소 1 유전자(tst)를 보유한

균주의 비율은 MRSA는 35개(46.7%) 그리고 MSSA는 5개

균주(20.8%)였다. Leukocidin 독소 유전자인 pvl은 MRSA에

서는 검출되지 않은 반면 MSSA 3개 균주(12.5%)가 보유하

고 있었다. 한편 객담과 농으로부터 분리된 MRSA 균주가

혈액과 소변으로부터 분리된 MRSA에 비해 독소유전자 보

유 빈도가 높음을 알 수 있었다. 특히 sec, seg, seh와 tst 유전

자는 객담과 농으로부터 분리된 MRSA의 보유율이

62.5-85%로 혈액과 소변으로부터 분리된 MRSA의 보유율

15.8-50%에 비해 월등히 높았다.

MRSA 중 44개 균주가 2개 이상의 독소 유전자를 보유하고

있었다(Table 4). 특히 17개 균주(객담 분리 균주, 14; 혈액 분리

균주, 3)는 seb, sec, seg, sei와 tst를 동시에 보유하고 있었으며

14개 균주(객담 분리 균주, 2; 소변 분리 균주, 3; 농 분리 균주,

8; 혈액 분리 균주, 1)는 sec, seg, sei와 tst를 동시에 보유하고

있었다.

MSSA 균주에서도 여러 개의 독소 유전자를 동시에 보유한

균주가 발견되었다. 특히 4개 균주가 sea, sei, seg와 tst를 동시

에, 1개 균주가 sea, seh, pvl와 tst를 동시에 보유하고 있었다(자

료 생략).

MRSA균주들의 각 독소유전자 간의 동시보유율은 Table

5와 같다. sec, seg sei와 tst유전자들 사이의 동시보유율은

79.1(seg 보유균주가 tst를 동시에 보유한 비율)-100.0% (sei 보

유균주가 seg를 동시에 보유한 비율)에 달했다. 그러나 seb를

보유한 균주들은 모두 sec, seg, sei와 tst유전자들을 보유하지만

그 반대의 경우는 32.6-40.0%에 그쳤다.

항생제 감수성

MRSA와 MSSA의 항생제에 대한 내성균주 수는 Table 6에

나타나 있다. Quinolone계열의 ciprofloxacin에 대해서는

69.3%의 균주가 내성을 보였으며, amikacin, gentamicin 등

aminoglycoside 계통의 항생제에 대한 내성 균주 비율은 각각

29.3%와 70.7% 로 나타났다. 또한 erythromycin, clindamycin

과 tetracycline에 대해서도 각각 89.3%, 61.3% 그리고 58.7%의

균주가 내성을 나타냈다. 반면, linezolid, nitrofloxacin, teico-

planin과 vancomycin에 대한 내성은 거의 없었다. MSSA의

경우 erythromycin에 대한 내성 균주가 41.6%를 차지한 것

외에 대부분의 항생제에 대한 내성은 낮았다.

MRSA 균주들의 독소유전자 보유와 항생제에 대한 내성율

은 Table 7과 같다. seb 유전자 보유 균주들은 ciprofloxacin,

gentamicin과 tetracycline에 대한 내성율이 90% 이상이었으

며, sec 유전자 보유 균주들은 tetracycline 에 대한 내성율이
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Table 5. Coexistance of toxin genes in methicillin-resistant Staphylococcus aureus clinical isolates

Toxin genes tst seb sec seg sei

tst - 14/14(1.000)
a

31/39(0.795) 34/43(0.791) 34/41(0.829)

seb 14/35(0.400)b - 14/39(0.359) 14/43(0.326) 14/41(0.342)

sec 31/35(0.886) 14/14(1.000) - 35/43(0.814) 33/41(0.805)

seg 34/35(0.971) 14/14(1.000) 35/39(0.897) - 41/41(1.000)

sei 34/35(0.971) 14/14(1.000) 33/39(0.846) 41/43(0.953) -
aThe rate of existence of a gene of row (tst) in the strains harboring a gene of column (seb).
b
The rate of existence of a gene of column (seb) in the strains harboring a gene of row (tst).

Table 6. Antibiotic resistance of Staphylococcus aureus clinical isolates

Antibiotics
MRSA 　 MSSA

Blood

(n=20)

Sputum

(n=20)

Urine

(n=19)

Pus

(n=16)

Total

(n=75)

Blood

(n=8)

Sputum

(n=4)

Urine

(n=10)

Pus

(n=2)

Total

(n=24)
Amikacin 14 6 2 　 22 　 　 　 　 　 　
Ciprofloxacin 11 19 11 11 52 2 2
Clindamycin 14 16 5 11 46
Erythromycin 13 20 18 16 67 4 2 4 10
Gentamicin 14 17 12 10 53 2 3 5
Linezolid 1 1
Nitrofurantoin 1 1
Rifampin 4 7 1 2 14
Tetracycline 10 17 7 10 44 2 1 1 4
Trimethoprim/

Sulfamethoxazole
2 2 7 1 12 1 1

*All the isolates are sensitive to teicoplanin and vancomycin. Number of resistant strains is expressed.

Table 7. Corelationship between toxin genes and antibiotic resistance in methicillin-resistant Staphylococcus aureus clinical isolates

Toxin genes/ Antibiotics Ciprofloxacin Clindamycin Erythromycin Gentamicin Tetracycline

Total (n=75) 69.3 61.3 89.3 70.7 58.7

Individual type

seb (n=17) 94.1 70.6 94.1 94.1 100.0

sec (n=39) 87.2 82.9 87.2 79.5 94.9

seg (n=39) 82.1 82.9 86.0 67.4 81.4

sei (n=41) 78.0 77.1 87.8 68.3 80.5

tst (n=35) 85.7 62.9 94.3 74.3 91.4

Coexisting type

seb, sec, seg, sei, tst (n=17) 94.1 70.6 94.1 94.1 100.0

sec, seg, sei, tst (n=14) 92.9 71.4 92.9 71.4 92.9

None (n=23) 65.2 52.2 95.7 78.3 13.0

90% 이상, tst 유전자 보유 균주들은 tetracycline 에 대한 내성

율이 90% 이상이었다. 5개의 독소유전자(seb, sec seg, sei, tst)와

4개의 독소유전자(sec, seg, sei, tst)를 동시에 보유한 MRSA 균

주들은 ciprofloxacin과 tetracycline에 대한 내성율이 90% 이

상이었다.

고 찰

순천 소재 1개 병원의 미생물검사실에서 각기 다른 환자들

의 검체로부터 분리된 MRSA 75 개 균주와 MSSA 24개 균주의

독소유전자 분포와 항생제에 대한 내성의 빈도를 분석하였다.

일반적으로 MRSA 균주들이 MSSA 균주들에 비해 장독소

와 독성 쇼크 증상 독소 1 유전자를 높은 비율로 보유하고

있었다. Leukocidin 유전자(pvl)는 MRSA 균주들에서는 검출

되지 않았고 피부과 외래환자의 혈액과 소변에서 분리된

MSSA 3개 균주에서만 검출되었다. 이 독소는 원내 감염보다

는 주로 피부 감염이나 지역감염 환자로부터 분리된 S. aureus

에서 발견된다는 보고와 일치한 결과이다[10].

장독소 유전자 중 sea는 검출되지 않았으며 seb는 MRSA

17개 균주(22.7%)에서 검출되었으며, sec는 39개 균주(52%)에
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서 검출되었다. 이와 같은 결과는 한국의 다른 병원에서 분리

한 MRSA의 독소 유전자 보유율과 비교[18] 할 경우 sea보유율

은 낮고, seb와 sec보유율은 다소 높은 결과이었다. 한편 MRSA

균주의 독성 쇼크 증상 독소 1 유전자(tst)의 보유율 46.7%는

Kim 등[18]의 결과와 유사한 값이었다.

2개 이상의 독소유전자를 보유한 MRSA 균주는 44개였다.

다른 보고에서도 대부분의 MRSA균주가 2-4개의 독소유전자

를 동시에 보유하고 있다는 것과 일치한다[15,18]. 특히, sec,

seg, sei와 tst 유전자는 31개 균주(41.3%)가 동시에 보유하고

있었고, seg, sei와 tst유전자는 3개 균주가 동시에 보유하였다.

sec, seg, sei와 tst유전자의 동시보유율은 79.1-82.9%로서 4개의

유전자간의 상관성이 비교적 높게 나타났다(Table 5). 많은 연

구들에서 S. aureus가 tst와 sec유전자를 동시에 보유한다는 것

은 이미 알려져 있었으나[11,17,34], 이번 연구를 통해 tst가 sec

외에도 seg와 sei유전자와 동시에 검출됨을 확인할 수 있었다

[16]. 이는 유방암에 걸린 소의 원유로부터 분리한 S. aureus

에서 나타난 sec, seg, sei와 tst유전자간의 동시 보유(57.8%) 현

상과 유사한 결과이다[16]. 검체 제공자의 거주 및 생활 환경에

대한 분석과 병원 소재 인근 지역의 가축으로부터 분리된

MRSA의 독소 유전자형의 분석이 이루어질 경우 위의 4가지

독소 유전자의 동시보유현상의 원인과 경로를 해석할 수 있을

것이라 사료된다.

MRSA의 항생제 내성 비율은 β-lactam계, quinolone계,

amikacin을 제외한 aminoglycoside계, 그리고 tetracycline에

대해 높은 내성율을 나타냈다. 이와 같은 현상은 다른 연구

결과들과 일치한다고 볼 수 있다[2].

특정 독소유전자의 보유가 특정 항생제에 대한 내성과의

연관성을 분석한 결과 MRSA 균주들에서는 tst 유전자를 보유

한 41개 균주 중 38개 균주(92.7%)가, sec 유전자를 보유한 39개

균주 중 37개 균주(94.9%)와 seb 유전자를 보유한 17개 균주

(100%) 모두가 tetracycline에 대해 내성을 가지고 있었다. 전

체 MRSA 균주들의 58.7%가 이 항생제에 내성을 보인 것과

비교해 볼 때 tst, sec와 seb 유전자 보유가 tetracycline에 대한

내성과 밀접한 연관을 지닐 수 있다는 것을 확인하였다.

본 연구 결과 MRSA의 독소 유전자의 분포 양상을 확인할

수 있었으며 특히 sec, seg, sei 및 tst 유전자간의 동시 발현의

연관을 확인하였고, tetracycline에 대한 내성이 sec과 tst 유전

자와의 연관이 높음을 확인하였다. 따라서 sec과 tst 독소 유전

자들의 수평적 이동 등의 추적이 MRSA 확산 방지에 필요할

것이라고 사료된다.
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초록：임상검체로부터 분리된 methicillin 내성 Staphylococcus aureus의 독소 및 항생제 내성

백근식
1
․기광서

1,2
․최한나

1
․박성찬

1
․고은초

1
․김형락

1,2
․성치남

1
*

(
1
순천대학교 생물학과,

2
성가롤로병원 진단검사의학과)

2009년 7월부터 12월까지 순천 소재 한 병원에 내원한 환자의 검체로부터 methicillin 내성 Staphylococcus aur-

eus (MRSA) 75균주와 methicillin 감수성 S. aureus (MSSA) 24균주를 분리하였다. 분리균의 항생제 감수성 조사는

디스크 확산법을 사용하여 측정하였다. 분리균의 독소 유전자 보유는 multiplex PCR을 이용하여 장독소

(enterotoxin; SE), 독성 쇼크 증상 독소 1(toxic shock syndrome toxin-1; TSST-1), 피부박탈성 독소(exfoliative

toxin; ET) 및 백혈구 용해 독소(Panton-Valentine leukocidin; PVL) 유전자를 검출하였다. 분리된 MRSA 60개 균

주는 1개 혹은 2개의 독소 유전자를 가지고 있으며, 22.7%의 균주가 seb, sec, seg, sei와 tst 유전자를 동시에 보유하

고 있었으며 18.7%는 sec, seg, sei와 tst 유전자를 동시에 보유하고 있었다. 백혈구 용해독소를 암호하는 pvl 유전자

는 검출되지 않았다. MRSA는 sec, seg, sei와 tst 유전자 보유에 높은 상관성을 보였다. MRSA 균주들은 eryth-

romycin (분리균의 89%), gentamicin (70.7%), ciprofloxacin (69.3%), clindamycin (61.3%)과 tetracycline (58.7%)

에 내성이 높은 반면, MSSA 균주들은 erythromycin를 제외한 다른 항생제에는 민감하였다. 독소 유전자 seb, sec

와 tst는 tetracycline 내성과 높은 상관관계가 있었다.


