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서   론

전 세계적으로 어류의 소비량이 증가함과 동시

에 국내 양식업이 급격하게 발달해 왔다. 1980년대 

국내에서 넙치(Paralichthys olivaceus) 양식에 성공

하며 현재까지 넙치는 국내 양식 어류의 대표어종

이다. 2021년 국내의 넙치 생산량은 41,777톤이며, 
이 중 제주에서 생산되는 넙치는 21,463톤으로 국내 
넙치 생산량의 약 51%를 차지한다(KOSIS, 2022).

양식넙치에 주로 발생하는 세균성 질병의 원인

균으로는 Streptococcus spp., Vibrio spp., Edward-
siella piscicida가 있다. 특히, 연쇄구균병과 에드워

드병은 양식 현장에서 연중 발생하여 경제적 손실

을 일으키는 주요 세균성 질병이다(Seo et al., 
2016). 양식장에서는 이러한 세균성 질병으로 인
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한 피해를 최소화하기 위해서 항생제를 사육 수조

에 침지시키거나, 사료에 첨가하여 경구투여하고 

주사제로 사용한다. 국내에는 양식장에서 사용하

는 항생제에 대한 정확한 규제가 없기 때문에 현장

에서는 질병이 발생하면 항생제 감수성 검사를 통

한 정확한 치료보다 비교적 자유롭게 항생제를 투

여해왔다. 이로 인하여 기존에 사용해오던 항생제

에 대한 내성의 수준이 높아지고 치료 효과도 떨어

지는 실정이다. 
국내에서는 β-lactam계열의 항생제로 ampicillin, 

amoxicillin, tetracycline계열에 oxytetracycline, dox-
ycycline, tetracycline이 많이 사용되며, macrolide계
열의 항생제로 erythromycin, quinolone계열의 flu-
mequine, oxolinic acid, nalidixic acid 등이 수산용 

항생제로 주로 사용되고 있다. 또한, lincosamide계
열에 clindamycin은 lincomycin의 유도체로 넙치의 

비브리오병, 연쇄구균병의 치료에 사용되어져 왔

다(NIFS, 2022).
Lincomycin은 lincosamide계열의 항생제로, 리보

솜의 50S subunit과 결합하여 단백질 합성을 억제

하며, 항생제의 화학구조는 다르지만 비슷한 작용

기전을 나타내는 macrolide계열과 streptogramin계
열은 lincosamide계열의 항생제와 함께 MLS (mac-
rolide-lincosamide-streptogramin) 항생제로 교차 내

성을 나타내는 것으로 알려져 있다(Roberts, 2011). 
Lincomycin은 임상에서 주로 사용될 뿐 아니라 축

산분야에서도 많이 사용되고 있다. 특히 2020년 농

림축산식품부에서 발간한 ‘국가 항생제 사용 및 내

성 모니터링’에 따르면, 2011년에 판매된 lincomy-
cin 항생제는 6,212 kg에서 2020년 16,772 kg으로 지

속적으로 증가하고 있는 것으로 나타났다. 축산용 

약품으로는 주로 돼지의 유행성폐렴(Mycoplasma 
hyopneumoniae), 닭 괴사성 장염(Clostridium per-
fringens)에 사용되고 있다(Maes et al., 2020, Landoni 
and Albarellos, 2015). 이와 같이 lincomycin은 축산 

질병 치료에 효과적이나, 안정된 구조로 상대적으

로 환경에서 발생하는 자연분해에 강하다고 알려

져 있기 때문에, 축산폐수처리장에서는 최고 477 
μg/L의 항생제 잔류량이 고농도로 검출되었다(Me-
hrtens et al., 2021, Li et al., 2021, Lee et al., 2013). 
또한 Thiang et al. (2021)에 따르면, 말레이시아의 

양식장 근처 해수에서 최고 74.7 ng/L 농도의 linco-
mycin이 검출된 것을 확인하였다. 국내에서는 수

산용 약품으로 lincomycin이 현재까지 사용되지 않

았으나 Kim et al. (2017)은 국내 양식장 근처 해수

에서 14.8 ng/L 농도의 lincomycin이 검출된 것을 

확인하였고 이것은 축산에서 사용된 항생제가 양

식장 근처 해수로 유입된 것으로 여겨진다. 국내 

넙치양식은 대부분 육상수조를 이용한 유수식 양

식법을 사용하며, 이 양식법은 인근 바다에서 해수

를 끌어와 양식장에 공급하여 사용한 사육수와 환

수하는 방식이다(Jee et al., 2013, Cho et al., 2019, 
Jang et al., 2018). 이러한 국내 넙치양식장의 구조

상 lincomycin이 잔류되어 있는 해수가 양식장 내

로 유입되었을 경우, 양식 현장에서 항생제를 사용

하지 않아도 양식장 환경에 lincomycin에 내성을 

가지는 어병세균이나 내성 유전자가 출현할 가능

성이 있다.
세균의 chromosomal DNA 또는 plasmid DNA에 

존재하는 항생제 내성 유전자는 conjugation, trans-
duction, transformation 등의 방법으로 수평적 유전

자 전달이 가능하다(Tenover, 2006, Chen et al., 
2020). 수평적 유전자 전달은 transposon, integron과 

같은 이동성 인자를 통해서 다른 세균에 내성을 

전달하기 때문에 넙치양식장에서 발생하는 어병

세균의 항생제 내성 수준과 내성 유전자의 모니터

링은 필요하며 지속적인 연구가 진행되어야 한다

(Normark and Normark, 2002, Pepi and Focardi, 
2021, Sáenz et al., 2019). 

따라서 본 연구에서는 넙치에서 분리되는 대표

적인 어병세균의 lincomycin 항생제에 대한 내성 

수준을 파악하고, MLS 내성 유전자를 PCR을 통해 

확인하고자 하였다.

재료 및 방법

시료채취 및 균주 분리 

실험에 사용된 균주는 2019년부터 2021년도 제

주도 내 양식현장에서 질병에 감염된 것으로 추정

되는 넙치에서 분리하였다. 균의 증식을 위하여 

2%의 NaCl이 첨가된 tryptic soy broth (TSB, Difco, 
USA)에 27℃에서 18~24시간 배양하였다. 그람양



49양식 넙치에서 분리한 어병세균의 lincomycin에 대한 내성 유전자의 분포

성균과 그람음성균으로 분류하기 위하여 배양된 균

의 colony를 선정하여 그람염색을 실시하였다. 또
한 균의 구분을 위하여 blood agar plate (KOMED, 
Korea), thiosulfate citrate bile salts sucrose (TCBS) 
agar (Difco, USA) 그리고 salmonella-shigella (SS) 
agar (Difco, USA)에서 colony의 형태와 색상을 확

인하였다. 각 배지에서 자란 세균은 tryptic soy agar 
(TSA, Difco, USA)에서 배양시켜 집락의 형태와 색

깔을 통해 순수 분리하였다. 순수분리가 확인된 균

주는 TSB에 배양하여 20% glycerol (Sigma, USA)
을 첨가한 후 사용하기 전까지 -80℃에서 보관하

였다.

균주의 동정

세균의 동정을 위하여, Genomic DNA prep kit 
(Biofact, Korea)로 DNA를 분리하여 polymerase 
chain reaction (PCR)을 수행하였다. PCR 분석을 위

하여 사용한 primer sets는 Table 1에 제시하였다. 
PCR을 통해 증폭된 산물은 1X TAE buffer를 전기

영동 완충액으로 사용하였고, SYBR safe DNA gel 
stain (invitrogen, USA)이 첨가된 1% agarose gel 상
에서 전기영동 후, UV 검출기에서 band의 크기를 

확인하여 세균을 동정하였다.  

액체배지희석법

Lincomycin에 대한 항생제 감수성 검사는 액체

배지희석법으로 진행하였다. 실험에 사용할 균액

의 탁도를 105~106으로 준비하였고, lincomycin은 

mueller hinton broth (MHB, Difco, USA)로 1/2 단계

희석하여 0.125~1,024 μg/mL의 범위로 제작하였

다. 96 well plate에 MHB 배지 160 μL를 넣고, 탁도

를 맞춘 균액과 항생제를 각각 20 μL씩 넣었다. 
준비된 plate는 27℃에서 24시간 배양하였고, 세균

이 억제되어 자라지 않는 항생제의 농도 중 최소농

도를 minimum inhibitory concentration (MIC)값으

로 정하였다.

항생제 내성 유전자 검출

MLS 내성 유전자의 검출은 PCR을 통해 확인하

였으며, 사용한 primer는 Table 2에 나타내었다. 본 

연구에서는 erm (erythromycin ribosome methyl-
ation) 4종, msr (macrolide and streptogramin B) 1종, 
vga (virginiamycin factor) 4종, mef (macrolide efflux) 
1종, ere (erythromycin esterase) 1종, mph (macrolide 
phosphotransferase) 3종, lnu (lincomycin nucleotidyl-
transferase) 3종을 대상으로 총 17종의 내성 유전자

를 조사하였다. PCR 조건의 pre-denaturation은 95 
℃에서 3분, denaturation은 95℃에서 30초, anneal-
ing은 Table 2에 나타낸 온도로 30초, extension은 

72℃에서 30초로 30 cycles 실행한 후에 72℃에서 

7분간 final extension하였다.

Table 1. Primer sets used for detection of bacterial isolates in this study 

Target pathogen Oligonucleotide sequences
(5' to 3')

Product　size 
(bp) Reference

Streptococcus parauberis TCCAGTCTTTCGACCTTCTT
CAAAGAGATGTTCGGCTTG 220

Woo et al.,
2006

Streptococcus iniae AAGAGACGCAGTGTCAAAAG
CGTTTCTTATCTTGTTACTC 107

Vibrio harveyi GTGATGAAGAAGCTTATCGCGATT
CGCCTTCTTCAGTTAACGCAGGA 601

Kim et al.,
2014

Vibrio scophthalmi ATGCAATCATGCCTCAAGATCTA
AAATGTACCTTCTTCAGTCAACTT 434

Vibrio alginolyticus ACGGCATTGGAAATTGCGACTG
TACCCGTCTCACGAGCCCAAG 199 Kim et al.,

2015

Edwardsiella piscicida CTTTGATCATGGTTGCGGAA 
CGGCGTTTTCTTTTCTCG 130 Griffin et al.,

2014



Table 2. Primer sets used for detection of macrolide-lincosamide-streptogramin (MLS) resistance genes in this study  

Mechanism Target 
gene Oligonucleotide sequences (5' to 3') Product　

size (bp)
Annealing 
temp (℃) Reference

rRNA 
methylase

erm(A) TCTAAAAAGCATGTAAAAGAA
CTTCGATAGTTTATTAATATTAGT 645 52

Chung et al., 
1999

erm(B) GAAAAGGTACTCAACCAAAT
AGTAACGGTACTTAAATTGT 639 52

erm(C) TCAAAACATAATATAGATAAA
GCTAATATTGTTTAAATCGTCAAT 642 52

erm(F) CGGGTCAGCACTTTACTATTG
GGACCTACCTCATAGACAAG 466 58

Efflux 
pump

msr(A) GGCACAATAAGAGTGTTTAAAGG
AAGTTATATCATGAATAGATTGTCCTGTT 940 58

Lina et al., 
1999. 

vga(A) AGTGGTGGTGAAGTAACACG
CTTGTCTCCTCCGCGAATAC 659 58

vga(B) TGACAATATGAGTGGTGGTG
GCGACCATGAAATTGCTCTC 577 55 Hammerum 

et al., 1998 

vga(C) TAGCAGACGAACCGACGACC
TTCACCACCGCTTAGCACAT 863 57 Li et al., 

2013

vga(D) CAACTGGAGCGAGCTGTTA
GACAGCCGGATAATCTTTTG 201 57 Jung et al., 

2010

mef(A) ACCGATTCTATCAGCAAAG
GGACCTGCCATTGGTGTG 940 55 Luna et al., 

2000

Inactivating 
enzyme

ere(A) AACACCCTGAACCCAAGGGACG
CTTCACATCCGGATTCGCTCGA 420 63

Sutcliffe et al., 
1996

mph(A) AACTGTACGCACTTGC
GGTACTCTTCGTTACC 837 49

mph(B) ATTAAACAAGTAATCGAGATAGC
TTTGCCATCTGCTCATATTCC 869 55 Achard et al., 

2008

mph(C) AAGGAATCCTTCTCTCTCCG
GTAAACAAAATCGTTCCC G 343 55 Werner et al., 

2001

lnu(A) GGTGGCTGGGGGGTAGATGTATTAACTGG
GCTTCTTTTGAAATACATGGTATTTTTCGA 323 59 Lina et al., 

1999

lnu(B) CCTACCTATTGTTTGTGGAA
ATAACGTTACTCTCCTATTTC 944 59 Bozdogan 

et al. 1999

lnu(D) ACGGAGGGATCACATGGTAA
TCTCTCGCATAATAACCTTACGTC 475 59 Haenni et al., 

2007

erm, erythromycin ribosome methylation; msr, macrolide and streptogramin B; vga, virginiamycin factor; mef, macro-
lide efflux; ere, erythromycin esterase; mph, macrolide phosphotransferase; lnu, lincomycin nucleotidyltransferase.
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결   과

세균의 분리 및 동정

2019년부터 2021년까지 제주지역의 넙치 양식

장의 병어로부터 총 107균주를 분리하여 실험에 

사용하였다. 그람염색을 통하여 107균주 중 그람

양성균은 36균주, 그람음성균은 71균주인 것으로 

나타났다. 균의 구분을 위하여 Streptococcus spp.는 

BAP에서의 증식여부를 확인하였고, Vibrio spp.는 

TCBS에서 노란색 또는 초록색 colony 형성 여부

와, E. piscicida는 SS 배지에서 검정색 colony를 형

성하는 것을 확인하였다. 세부적인 균 동정은 PCR

을 통해 S. parauberis 34균주, S. iniae 2균주로 확인

하였으며, E. piscicida는 30균주로 확인되었다. 41
균주의 Vibrio spp.의 동정 결과로는 V. scophthalmi 
27균주로 가장 많이 분리되었고, 나머지는 V. har-
veyi 8균주, V. alginolyticus 6균주로 확인되었다. 

항생제 감수성 검사

Lincomycin에 대한 어병세균의 항생제 감수성 

검사로 액체배지희석법을 사용하여 각 균주의 

MIC 값을 확인하였다. 그람양성균 중 42%(S. para-
uberis 13균주 및 S. iniae 2균주)는 0.25 μg/mL 농도

보다 낮은 MIC 값을 갖는 것으로 나타났고, S. par-

Fig. 1. The graph of minimum inhibitory concentration (MIC) distribution against lincomycin. (a) MIC values for 
representative 3 genera of bacteria isolated from olive flounders. S, Streptococcus spp.; V, Vibrio spp.; E, Edwardsiella 
piscicida. (b) MIC values for 41 strains of Vibrio spp. VS, V. scophthalmi; VH, V. harveyi; VA, V. alginolyticus. 
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auberis 9균주(25%)는 0.5~1 μg/mL의 MIC 값을 가

지는 것으로 나타났다. 나머지 S. parauberis 12균
주(33%)는 16 μg/mL 이상의 높은 MIC 값을 가지

는 것을 확인하였다. 반면, 그람음성균인 E. piscici-
da 30균주는 모두 1,024 μg/mL 농도보다 높은 MIC 
값을 가지는 것으로 나타나, 고농도의 lincomycin
에도 균이 억제되지 않는 것으로 확인되었다(Fig. 
1a). Vibrio spp. 균주도 그람양성균과 비교하였을 

때, 높은 MIC 값을 가지는 것을 확인할 수 있었는

데, V. scophthalmi 균주가 상대적으로 낮은 MIC 값
을 가지는 것으로 확인되었다(Fig. 1b). Vibrio spp. 
41균주 중에서 V. harveyi 7균주(17%)와 V. algino-
lyticus 6균주(15%)는 모두 256 μg/mL의 MIC 값을 

가지는 것으로 나타났다. V. scophthalmi  9균주(22%)
는 8 μg/mL, 4균주(10%)는 16 μg/mL, 7균주(17%)는 
32 μg/mL로 다른 Vibrio spp. 균주보다 비교적 낮은 

MIC 값을 가지는 것으로 확인되었다. 

항생제 내성 유전자 분석

본 연구에서 분리한 107균주를 대상으로 PCR을 

통해 MLS 내성 유전자 17종의 검출 여부를 확인하

였다. 먼저 그람음성균인 Vibrio spp. 41균주와 E. 
piscicida 30균주는 본 연구의 조사대상 17종의 항

생제 내성 유전자가 모두 불검출되었다(Table 4). 
그러나, 그람양성균인 Streptococcus spp. 36균주 중 

9균주에서 erm(B)가 검출되었고, erm(B)가 검출된 

9균주 중 S. parauberis 1균주는 erm(A)도 같이 가

Table 3. List of bacteria isolated in this study

Gram Isolates No.

Gram-positive
 Streptococcus parauberis
 S. iniae 

34
2

 Total 36

Gram-negative

 Vibrio scophthalmi
 V. harveyi 
 V. alginolyticus 
 Edwardsiella piscicida

27
8
6

30
Total 71

Table 4. Detection of macrolide-lincosamide-streptogramin (MLS) resistance genes for bacteria isolated from oli
ve flounder

Isolates
rRNA methylase Efflux pump Inactivating enzyme

erm
(A)

erm
(B)

erm
(C)

erm
(F)

msr
(A)

vga
(A)

vga
(B)

vga
(C)

vga
(D)

mef
(A)

ere
(A)

mph
(A)

mph
(C)

lnu
(A)

lnu
(D)

lnu
(D)

Streptococcus spp. (n=36)
Vibrio spp. (n=41)
E. piscicida (n=30)

1
-
-

9
-
-

-
-
-

-
-
-

-
-
-

-
-
-

-
-
-

-
-
-

-
-
-

-
-
-

-
-
-

-
-
-

-
-
-

-
-
-

-
-
-

-
-
-

erm, erythromycin ribosome methylation; msr, macrolide and streptogramin B; vga, virginiamycin factor; mef, macro-
lide efflux; ere, erythromycin esterase; mph, macrolide phosphotransferase; lnu, lincomycin nucleotidyltransferase; 
-, not detection.

Fig. 2. PCR amplification for detection of erm(A) (Lane 1-3) and erm(B) (Lane 4-15). Lane 1, 4-12, S. parauberis; 
Lane 2, 13, Vibrio spp.; Lane 3, 14, E. piscicida; Lane 15, negative control; M, 100 bp DNA ladder.
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지고 있는 것으로 확인되었다(Fig. 2 & Table 4). 

고   찰

양식 현장에서의 항생제 오남용은 다제내성균 

발생, 항생제 내성 유전자의 전이와 같은 내성 문

제뿐만 아니라, 인근 해양 환경으로 항생제 내성균

이 유입되면서 다양한 방식으로 내성을 전파시킨

다(Hwang et al., 2015, Kim et al., 2018). 또한, 세균

성 질병에 대해 치료 효과가 있었던 동일한 항생제

를 사용하였음에도 불구하고, 항생제 내성의 출현

으로 인하여 치료가 이루어지지 않는 경우가 발생

한다. 이러한 악순환을 최소화하기 위해서는 양식

장에서 세균으로 인한 질병이 발생했을 때, 신속하

게 원인균을 분리하고 항생제 감수성 검사를 실시

하여 적절한 항생제를 선택하고 용법·용량에 맞는 

치료를 실시하여야 한다.
Lincomycin 항생제는 현재까지 국내의 수산분

야에서 사용되지 않았으나, 인체나 축산분야에서 

많이 사용되어 잔류항생제가 해양환경으로 축적

되고 내성균이 발생하여 양식장에 유입되었을 가

능성이 높다. 따라서 본 연구에서는 넙치에 질병을 

일으키는 세균의 lincomycin에 대한 내성 정도를 

파악하고 MLS 내성 유전자의 검출을 확인하고자 

하였다. 
임상적인 치료 효과를 나타내는 clinical break-

point가 존재하면 항생제의 감수성과 내성을 판단

할 수 있다(Kwon et al., 2016). 미국의 clinical and 
laboratory standards institute (CLSI)와 유럽의 euro-
pean union committee on antimicrobial susceptibility 
testing (EUCAST)에서 제시한 항생제 내성 기준은 

전 세계의 임상 실험실에서 참고하는 것으로 알려

져 있다(Weinstein and Lewis, 2020). Lincomycin에 

대한 중단점은 CLSI와 EUCAST에서는 제시되어 

있지 않으나, 프랑스에서 제시한 기준에서는 Stre-
ptococcus spp.에 대하여 MIC 값이 2 μg/mL 이하이

면 감수성, 8 μg/mL 보다 높으면 내성균으로 중단

점을 제시하고 있다(CA-SFM, 2019). 본 연구에서 

분리된 Streptococcus spp. 36균주에 제시된 중단점

을 적용하면, 24균주(67%)는 감수성, 12균주(33%)
는 내성균주로 분류할 수 있다. Lincomycin의 작용 

범위는 그람양성균 및 그람음성 혐기성균으로, 일
반적으로 대부분의 그람음성균은 자연내성을 나

타낸다(Spížek and Řezanka, 2004). 본 연구에서 분

리한 E. piscicida 30균주는 모두 1,024 μg/mL 보다 

높은 MIC 값을 가지는 것으로 나타났다. V. harveyi 
균주와 V. alginolyticus는 대부분 256 μg/mL의 MIC 
값을 나타냈으나, 흥미롭게도  V. scophthalmi의 경

우 6균주를 제외한 21균주는 상대적으로 낮은 8~ 
64 μg/mL의 MIC 값을 나타내어 같은 비브리오속 

내에서도 MIC 값의 분포가 다르게 나타나는 것을 

확인하였다.
MLS 항생제의 작용기전은 크게 3개로 나눌 수 

있으며 다음과 같다. (1) 23S rRNA를 메틸화시켜 

항생제가 표적에 결합하는 것을 방해하는 기작

(rRNA methylase), (2) 세포 내로 침투한 항생제를 

세포 외로 배출하는 기작(efflux pump), (3) 항생제

를 인산화, 가수분해 등의 효소로 변형시켜서 불활

성화 시키는 기작(inactivating enzyme)이 있다(Le-
clercq, 2002). 본 연구에서 조사한 MLS 내성유전

자 17종 중 erm(A), erm(B), erm(C), erm(F)는 rRNA 
methylase에 관여하며, msr(A), vga(A), vga(B), vga 
(C), vga(D), mef(A)는 efflux pump에, ere(A), mph 
(A), mph(B), mph(C), lnu(A), lnu(B), lnu(D)는 in-
activating enzyme에 관여하는 것으로 알려져 있다

(Roberts, 2011). 
대부분의 MLS 내성 유전자는 Streptomyces spp., 

Staphylococcus spp., Enterococcus spp., Streptococ-
cus spp. 등에서 발견된다고 보고되었으며, erm(B) 
유전자는 Streptococcus spp.에 주요한 erythromycin 
내성 유전자이다(Robert et al., 1999, Hung et al., 
2008). 본 연구에서 분리한 S. parauberis 36균주 중 

9균주는 erm(B)를 가지고 있는 것으로 확인되었

다. erm(B)를 가지고 있는 9균주 중 8균주의 linco-
mycin에 대한 MIC 범위는 64-1,024 μg/mL로 나타

났다. 또한, Park et al. (2009)이 제주 넙치에서 분리

한 S. parauberis와 S. iniae에서 erm(A)는 검출되지 

않았으나, 본 연구에서는 erm(B)와 erm(A)를 동시

에 가지고 있는 S. parauberis 균주가 발견되어 다

른 결과를 보였다. Roberts (2004)에 따르면, erm(B) 
유전자는 다른 rRNA methylase 관련 유전자와 다

르게 장내 그람음성균에서 확인되었고, Lee et al. 
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(2015)은 E. tarda 균주에서 erm(B)가 검출된 것을 

보고하였다. 그러나, 본 연구에서 분리한 E. piscici-
da 30균주에서는 해당 유전자가 검출되지 않았으

며, 이는 본 연구에서 분리한 균주들에 대하여 er-
ythromycin의 내성 수준을 파악하는 것이 필요할 

것으로 판단된다. mph(A), mph(B) 유전자는 그람

음성균에서만 발견된다고 알려져 있으며, ere(A) 
유전자는 Vibrio spp.에서도 발견된다고 알려져 있

다(Roberts, 2004). 본 연구에서 분리한 Vibrio spp. 
41균주에서는 MLS 관련 내성 유전자가 모두 검출

되지 않았으나, Nonaka et al. (2015)의 연구에서는 

양식장 인근의 해수에서 분리된 Vibrio spp.에서 
mef(C)와 mph(G) 유전자가 검출되는 것을 확인하

였기 때문에, 향후 이에 대한 유전자 조사가 필요

할 것으로 판단된다. 
MLS 항생제의 내성에 대한 문제는 공중보건학

적으로도 주목받고 있으나, 국내 수산분야에서는 

MLS 내성 유전자에 관한 연구가 아직 미흡한 실정

이다. 그러므로, 양식 현장에서 분리된 세균을 대

상으로 내성 수준을 확인하고 MLS 내성 유전자를 

조사하는 체계적인 연구는 중요하며, 본 연구 결과

는 어병세균 내 MLS 내성 유전자 분포에 대한 기

초자료로 활용될 수 있을 것으로 사료된다.
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