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Background ： Meicillin-resistant Staphylococcus aureus(MRSA) is a common cause of 
nosocomial infections worldwide. Identification of strains by molecular typing facilitates 
epidemiological studies and improves disease control. This study was performed to determine the 
usefulness of mecA-associated hypervariable region(HVR) polymerase chain reaction (PCR) and 
random amplified polymorphic DNA(RAPD) analysis in the investigation of a nosocomial MRSA 
infections. 

Methods：Methicillin-resistance was identified by NCCLS disk diffusion method using the 
oxacillin disk. And PCR was done for detection of mecA gene. Antimicrobial susceptibility test, 
HVR-PCR and RAPD using 3 primers were performed for epidemiological analysis on isolates of 
MRSA. 

Results：During the period from 1997 Dec. to 1998 May, 120 strains of S. aureus were isolated 
from clinical specimens. Among them, 78 strains were MRSA, and 72 strains were mecA positive. 
The strains of mecA positive MRSA were classified into four types by antibiogram, six genotypes 
by HVR-PCR, and 29 groups by RAPD using three primers. The combination of HVR genotypes 
and RAPD analysis showed 43 different types in 72 mecA positive MRSA isolates. The five strains 
which were repeatedly isolated from the same patients showed the same HVR genotypes and 
RAPD analysis. 

Conclusions：Antibiogram, HVR-PCR, and RAPD could classify MRSA isolates into only 4-6 
types, respectively, but combination of these methods could improve the typability. And 
combination of results of RAPD analysis using three primers were better than that using one 
primer in epidemiological studies of MRSA because of same reasons. It can be concluded
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서    론 
 

Methicillin-resistant Staphylococcus aureus (MRSA)는 병

원감염의 중요 원인균 중 하나이다. Methicillin이 치료

에 사용되기 시작한지 불과 2년  뒤인 1961년에  영국에

서 처음 보고되었으며[1], 1970년대 후반에는 미국의 큰 
종합병원에서 원내감염의 중요 원인균이 되었고, 원외 
감염환자에서도 분리되었다[2,3]. 일본에서는 1990년대 
초에 임상검체에서 분리된 S. aureus 중 MRSA의 비율

이 59.1~67.3%이었다고 보고되었다[4]. 우리나라에서도 
대형병원의 임상검체에서 분리되는 균주의 methicillin 
내성율은 1980년대에는 23.3~48%이었으나[5,6], 최근에

는 현저히 증가해서 70~80%로 보고되고 있다[7]. 
MRSA의 원내감염원으로는 이 세균에 감염된 환자 

혹은 의료종사자, 건강보균자(의료종사자, 방문객), 오

염된 의료기구 등이 있다. 전파경로는 의료종사자 및 
환자의 손을 통한 직접접촉,  비말감염, 공기감염  등이

며, 원내감염의 빈도는 병원에 따라 다르다[4]. 
MRSA에 의한 병원감염의 방지를 위해서는 감염원 

및 감염경로의 정확한 파악이 필요하며, 이를 위한 
MRSA의 역학조사가 중요하다. MRSA의 역학조사 방법

으로는 antibiogram, phage형, coagulase형, plasmid 분석 
등[8~16]이 전통적으로  이용되어 왔다.  그러나 이들  방

법은 분별능과 재현성이 낮기  때문에 임상적  적용에는 
한계가 있다. 최근에는 rare-cutting endonuclease로 절단

한 염색체 DNA를 pulsed-field gel electrophoresis (PFGE)
하여서 분석하는 방법이 확립되었다[17~20]. PFGE법은 
전통적 역학조사 방법의 단점을  보완하는 우수한  방법

이지만, 시험과정이 복잡하고  시간이 많이  소요되는 
단점이 있다. 

이에 본 연구에서는 mecA 양성 MRSA의 역학조사

에 간편하고 신속하며, 재현성이 우수한 것으로 알려

진 mec 관련 과가변부위(mec-associated hypervariable 

region, HVR)의 다형성 시험[21]과 random amplified 
polymorphic DNA (RAPD)의 유용성을 조사하고자 하였

다. 
 

대 상 및 방 법 
 
1. 대상 균주 

1997년 12월부터 1998년 5월에 동아대학교병원 환자  
120명에서 분리된 S. aureus를 대상으로 하였다. 세균의 
동정은 전통적인 방법[22]에 따랐으며, 필요한 경우에

는 Vitek GPI card (bioMeriux, Hazelwood, Mo., USA)로 동

정을 확인하였다. 

2. Oxacillin 감수성 시험 

NCCLS 기준[23]에 따라서 oxacillin (BBL, Cockeysville, 
MD, U.S.A.)에 대한 감수성을 시험하였다. 즉 순수 배

양된 집락을 멸균된  Trypticase soy broth (TSB, BBL)에 
풀어서 McFarland No. 0.5로 탁도를 맞춘 후 Mueller- 
Hinton 한천(BBL)에 고르게 접종하였다. 항균제 디스크

를 놓은 후 35℃로 24시간 배양했으며, 억제대의 직경을 
mm 단위로 측정하였다. 정도관리를 위해서 S. aureus 
ATCC 25923의 감수성을 동시에 시험하였다. 

3. mecA 유전자 검출 

Oxacillin에 내성인 균주의 순수 배양된 집락을 증류

수 100μL에 McFarland No. 4의 탁도로 부유시켰다. 부

유액에 1 mg/mL 농도의 lysostaphin (Sigma, St. Louis, 
U.S.A.) 10μL를 첨가한 후, 37℃ 및 95℃로 각각 5분간 
배양하였다. 이를 10,000 rpm으로 5분간 원심분리한 후 
상청액을 DNA extract로 이용하였다. 

Primer로는 5'-AAAATCGATGGTAAAGGTTGGC-3'와 
5'-AGTTCTGCAGTACCGGATTTGC-3'을 사용하였다. 증

류수 20μL, Taq 완충액 2.5μL, dNTP 각각 0.25μL, 
primer (각각 25μM) 0.5μL 및 DNA extract 1 μL를 혼

합해서 총 25.1μL의 premix를  제조하였다. Gene Amp 
PCR system 9600 (Perkin Elmer Co., Norwalk, U.S.A.)으로 
94℃에서 1분간 predenaturation한 후, 94℃로 30 초간 
denaturation, 50℃로 30초간 annealing 및 72℃로  1분간 
extension하는 cycle을 40회 반복하고, postextension을 
72℃로 5분간 시행하였다. 증폭산물 10μL를 DNA marker
와 함께 1.3% agarose gel에서 전기영동한  후 ethidium 
bromide로  염색해서 533 bp의 증폭산물을 확인하였다. 
mecA 유전자 음성대조 표준균주로는  S. aureus  ATCC 
25923, E. coli ATCC 25922를 사용하였다. 

4. Antibiogram 

mecA 양성 MRSA를 대상으로 하였다. NCCLS 디스

크 확산법[23]으로 cephalothin, ciprofloxacin, clindamycin, 
erythromycin, gentamicin, imipenem, oxacillin, penicillin G, 

that molecular typing of MRSA using HVR-PCR and RAPD assay is useful in epidemiolgical 
investigation of nosocomial infections caused by MRSA, because of its simplicity and 
reproducibility.  (Korean J Clin Microbiol 1999;2:40~48) 

Key words ： Methicillin-resistant Staphylococcus aureus, Hypervariable region, mecA, 
Polymerase chain reaction, Genotype, Random amplified polymorphic DNA 
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teicoplanin 및 vancomycin (이상 BBL)에 대한 감수성을 
시험하였다. 

5. HVR-PCR  

mecA 양성 MRSA를 대상으로 하였다. Primer로는  
5'-ACTATTCCCTCAGGCGTC-3'와 5'-GGAGTTAATCTA 
CGTCTCATC-3'을 사용하였다. Premix는 mecA 유전자 
검출방법과 마찬가지로 제조하였으며, PCR은 denaturation 

94℃ l분, annealing 55℃ 1분, extension 72℃ 2분을 1 
cycle로 30회 시행하였다. 증폭산물 10μL를 DNA marker
와 함께 1.3% agarose gel에서 전기영동한  후 ethidium 
bromide로 염색하여서 분획의 크기를 확인하였다. 

6. RAPD 

mecA 양성 MRSA를 대상으로 Slots 등[24]의 방법에 
따라서 시험하였다. Primer로는 OPA-3 (5'-AGTCAGCC 
AC-3'), OPA-13(5'-CAGCACCCAC-3') 및 OPA-14 (5'-T 
CTGTGGGG-3')를 사용하여서 각각 RAPD를 시행하였

다. Premix는 10 mM Tris-HCl (pH 8.3), 50 mM KCl, 4 mM 
MgCl2, 0.1 mM dNTP, 10 pmol primer 및 2.5 unit의 taq 
polymerase (Takara Shuzo Co. LTD, Japan)에 DNA extract 
1.5μL를 혼합해서 제조하였다. PCR은 94℃  5분간 
predenaturation 후 94℃ 1분, 42℃ 2분 및 72℃ 2분을  1 
cycle로 하여 31회 시행 후, 72℃에서 10분간 
postextension하였다. PCR 산물을 2% agarose gel에서 전

기영동한 후 ethidium bromide로 염색하고, 암소에서  자

외선 조사하에 사진촬영하였다. 사진을 scanner로 읽은 
후 1 D Image Analysis Software (Eastman Kodak Co., 
Rochester, NY, USA)를 이용하여서 분절의 위치 및 수

를 확인하였다. 
 

결    과 
 
1. Oxacillin 내성율 및 mecA 양성율 

시험기간 중 분리된 총 120주의 S. aureus 가운데 78
주(65%)는 oxacillin에 내성이었고, 42주는 감수성이었다. 
MRSA 중 72주(92%)는 mecA  

양성이었다(Fig. 1). 

2. Antibiogram 

MRSA의 항균제 감수성 양상은 크게 4가지로 분류

되었다. 58주는 vancomycin과 teicoplanin에만 감수성이

었고, 나머지 14주는 균주에 따라서 ciprofloxacin과 
clindamycin에 다른 감수성 양상을 보였다 

(Table 1). 

3. HVR 및 RAPD 

mecA 양성 MRSA의 HVR 증폭산물은 약  640, 590, 
550, 500, 420, 320 bp의 6가지로 분류되었다(Fig. 2, 3). 증

폭산물의 분자량 순서에 따라서 가-바형으로 명명하였

으며, 시험균주 중  가형은 10주,  나형은 8주,  다형은 
15주, 라형은 1주, 마형은 35주, 바형은 3주였다.  한편 
RAPD에 의한 증폭양상은 primer OPA-3에 의해서 5가

지(1-5형), OPA-13에 의해서 5가지(a-e형), OPA-14에 의

해서는 4가지(A-D형)로 분류되었다(Fig. 4, 5). 유형별로

는 1형(42주), e형(36주) 및 A형(30주)이 가장 흔했다. 
세가지 primer의 결과를 조합하면  MRSA는 29가지 유

형으로 분류할 수 있었다(Table 2). 
HVR 유전자형과 RAPD 분별형을 조합하면 mecA 

양성 MRSA를 43가지 유형으로 분류할 수 있었다. HVR 
가형 중에는 OPA-3 2형(7/10)이, HVR 다와 마형 중에는 
OPA-3 1형(12/15, 26/35), OPA-13 e형(7/15, 22/35) 및 
OPA-14 A형(7/15, 16/35)이 많았다(Table 3). 

 

Fig. 1. mecA-PCR products (533bp) amplified from clinical 
isolates. Lanes: M, size marker; 1 to 5, MRSA; 6, MSSA; 7, S. 
aureus ATCC 25923; 8, E. coli ATCC 25922. 

Table 1. Antimicrobial susceptibility patterns of MRSA 

 Antimicrobial agents  

Patterns CF CIPR CC EM GM IPM  OX P TEC VA N 

Ⅰ R R R R R R R R S S 58 

Ⅱ S R R R R R R R S S 10 

Ⅲ R S R R R R R R S S  2 

Ⅳ S S R R R R R R S S  2 

Abbreviations: CF, cephalothin; CIPR, ciprofloxacin; CC, clindamycin; EM, erythromycin; GM, gentamicin; IPM, imipenem; 
OX, oxacillin; P, penicillin G; TEC, teicoplanin; VA, vancomycin; R, resistant : S, susceptible. 
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4. 병동 및 외래에서 분리된 MRSA  균주의 형별 분포 

병동 및 외래에서 분리된 MRSA의 형별 분포는 
Table 4와 같다. 각 병동  및 외래에서는 다양한  분포를 
보였으나, 7층, 8층, 9층 및 중환자실에는 antibiogram-I형, 
HVR-마형, OPA-3 1형, OPA-13 e형 및 OPA-14 A 혹은 B
형이 흔했고, 심중환자실에는 I형, 다형 혹은 마형, 1형, 
e형 및 A형이 흔했다.  이비인후과 외래환자에서는  I형, 
가형 및 2형이 많았다. 

 

고    찰 
 

MRSA는 전세계적으로 병원감염의 주요 원인균이며, 
특히 우리나라에서는 MRSA의 빈도가 높아서 심각한 

문제가 되고있다. MRSA는 MSSA에 비해서 독성이 강

하지는 않으나 β-lactam 항균제뿐  아니라 다른  여러 
항균제에도 내성인 경우가 많기  때문에 치료약제의  선

택에 어려움이 있으며, 이 세균에 감염된 면역부전 환

자나 백혈구 감소 환자는 높은 사망률을 보인다[4]. 
MRSA의 β-lactam 항균제에 대한 내성기전은 mecA 

유전자 획득에 의한 penicillin-binding protein 2'(PBP2')의 
생성이다. PBP 2'은 β-lactam 환과의 친화도가 낮으므

 

Fig. 2. Agarose gel electrophoresis (1.3%) of HVR-PCR products amplified from mecA positive MRSA. Lanes show the band 
patterns of various sizes. Lanes: M, size marker; 1 to 18, clinical isolates of mecA positive MRSA. 

 

Fig. 3. Schematic diagram of HVR-PCR products amplified 
from mecA positive MRSA. Lane M, size marker; lane 1, type 
가(640bp); 2, type 나(590bp); 3, type 다(540bp); 4, type 라
(500bp); 5, type 마(420bp); 6, type 바(320bp). Approximate 
molecular weight of fragments was calculated against DNA 
standard marker(Lane M). 

 

Fig. 4. DNA fingerprint patterns produced by RAPD. Lanes 
show the various band patterns among a collection of 72 
MRSA strains. Different primers were used; a) primer OPA-3, 
b) primer OPA-13, c) primer OPA-14. Lanes: M, size marker; 
1 to 19, clinical isolates of mecA positive MRSA. 
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로, 이 단백을 생성하는 세균은 β-lactam 항균제가 고

농도로 있는 상황에서도 세포벽 합성을 계속할 수  있

다. 본 연구에서는 임상검체에서 분리된 S. aureus의 
65%가 methicillin에 내성이었는데, 이는 국내 다른 병

원의 최근 보고와  유사한 것이다.  이 결과는  국내의 
대형병원에 MRSA가 만연되었음을 뜻하며, 이에  대한 
대책 마련이 필요한 것으로 사료된다. 한편  MRSA중 
92%는 mecA 양성이었지만, 나머지 MRSA는 mecA 음

성이었다. 이들 mecA 음성 MRSA는 PBP 혹은 β

-lactamase 과량생성에 의해서 이 내성을 획득한 것으

로 추측된다. 
 

 

MRSA의 염색체에는 mec operon이 있으며[25], mecA 
유전자는 이 mec operon에 존재한다[26,27]. mecA에서 
약 2.5 Kb 아래에는 transposon의 전이효소를 code하는 
IS 431 영역이 있으며, 이 부위에는 유전자의 삽입이 
쉽게 일어난다[28]. mec A와 IS 431 사이의 약 2 Kb 영

역에서는 변이에 의한 균주간의  다형성이 잘  나타나므

로, Ryffel 등[29]은 이 부위를 HVR이라고 명명하였다. 
Nishi 등[21]은 HVR의 다형성을 기초로 MRSA 106주를 
5가지 군, 본 저자는 이 방법으로 부산의 한 대학병원

에서 분리된 MRSA를 6가지 군으로 분류한 바  있다

[16]. 본 연구에서도 MRSA의 HVR 증폭산물은 6가지

(가-바형)로 구분되었다. 중환자실 및 일반병동 대부분

에서는 마형, 신생아 중환자실에서는 바형,  이비인후과 
외래에서는 가형이 흔했으며,  이 결과는  각 병동  및 
외래에 유행되는 MRSA가 같은 감염원에서 유래되었

을 가능성이 있음을 시사한다고 하겠다. 
RAPD법은 1990년에 처음 소개되었으며, Polymorphic 

DNA를 random amplification에 의해서 증폭할 수  있어

서, 대상 균주의 유전자 염기서열에 대한 사전 지식과 
정보가 없이도 연구가  가능하며, 간편하고  신속하게 
검사할 수 있는 장점이 있다[30,31]. 北條 등[32]은 
MRSA의 RAPD 검사시 균주로부터의 DNA 추출방법, 
MgCl2 농도, buffer의 pH 및 PCR의 cycle횟수가 증폭산

물의 분별능에 영향을 미친다고 보고하였다. 본 연구

에서도 다양한 조건으로 시험을 했으며, 이중 가장 좋

은 band를 얻을 수 있었던 조건으로 RAPD를 시행하였

 

Fig. 5. Schematic diagram representig 2% agarose gel 
electrophoresis patterns of MRSA fingerprints by RAPD. 
Individual profiles were assigned as an arbitrary number from 
1 to 5 for primer OPA-3, a to e for primer OPA- 13, and A to 
D for primer OPA-14, respectively. Molecular weight of 
fragments was calculated against DNA standard marker(Lane 
M). 

Table 2. Comparison of RAPD patterns of MRSA by 
arbitrary primers 

Arbitrary primers 

OPA-3 OPA-13 OPA-14 
Typ

e 
No. isolates Type No. isolates Type No. isolates 

1  42 b  1 A  1 

  c 13 A  3 

    B  5 

    D  5 

  d  9 A  1 

    B  6 

    C  1 

    D  1 

  e 19 A 11 

    B  7 

    C  1 

2 12 a  2 B  1 

    C  1 

  b  1 B  1 

  c  4 A  2 

    C  1 

    D  1 

  d  3 A  2 

    B  1 

  e  2 A  2 

3  8 c  1 A  1 

  e  7 A  6 

    C  1 

4  9 c  1 D  1 

  d  1 B  1 

  e  7 A  1 

    C  3 

    D  3 

5  1 e  1 B  1 
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다. 한편 RAPD의 재현성을 알아보기 위해서 본  연구

에서는 MRSA 2주를 대상으로 3회 반복 시험하였으며, 
그 결과 동일한 크기와 수의  분획을 관찰할 수  있었다. 
또한 배양이 반복 의뢰되었던 환자  5명의 검체에서  분

리된 균주에서도 각각 같은  유형의 분획이  증폭되었으

므로, 본 연구에서 사용한 RAPD 방법의 재현성에는 
문제가 없는 것으로 사료되었다. 

van Belkum 등[33]은 6종류의 primer를 사용해서 MRSA 
48주를 23가지, Fang 등[34]은 3종류의 primer를  사용하

여 MRSA 45주를 5가지 유전자형으로 분류한 바 있다. 
국내에서는 변 등[35]이 4종류의 primer를 사용해서  S. 
aureus 83주를 10가지 군으로 분류하였으며, 이를 MRSA
에 의한 원내감염의 역학조사에 이용할 수 있다고  하

였다. 본 연구에서는  3종류의 primer를  사용하였는데, 

Table 3. Comparison of hypervariable region genotypes with RAPD patterns 

RAPD pattern (No. isolates) HVR genotype 
(No. isolates) OPA-3 OPA-13 OPA-14 

가  (10) 2 (7) a  (2) B  (1) 
   C  (1) 
  b  (1) B  (1) 
  c  (1) C  (1) 
  d  (2) A  (2) 
  e  (1) A  (1) 
 4 (3) c  (1) D  (1) 
  e  (2) C  (1) 
   D  (1) 

나  (8) 1 (4) c  (2) D  (2) 
  d  (1) D  (1) 
  e  (1) B  (1) 
 2 (2) c  (1) A  (1) 
  d  (1) B  (1) 
 4 (1) e  (1) A  (1) 
 5 (1) e  (1) B  (1) 

다  (15) 1 (12) c  (6) A  (2) 
   B  (3) 
   D  (1) 
  d  (2) B  (2) 
  e  (4) A  (3) 
   B  (1) 
 3 (2) e  (2) A  (2) 
 4 (1) e  (1) D  (1) 

라  (1) 4 (1) d  (1) B  (1) 
마  (35) 1 (26) b  (1) A  (1) 

  c  (5) A  (1) 
   B  (2) 
   D  (2) 
  d  (6) A  (1) 
   B  (4) 
   C  (1) 
  e  (14) A  (8) 
   B  (5) 
   C  (1) 
 3 (6) c  (1) A  (1) 
  e  (5) A  (4) 
   C  (1) 
 4 (3) e  (3) C  (2) 
   D  (1) 

바  (3) 2 (3) c  (2) A  (1) 
   D  (1) 
  e  (1) A  (1) 
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primer에 따라서 mecA 양성 MRSA 72주를 각각 5, 5 및 
4가지 군으로 분류할 수 있었다. 이를 조합하면 이론

상으로는 100가지 유형으로  분류가 가능하나  실제로는 
29가지 유형만을 관찰할  수가 있었다.  이 결과는  본 
병원에는 특별한 유행균주가 없이 다양한 유전형의 
MRSA에 의한 감염이 이루어지고 있다는 것으로 해석

할 수도 있겠다. 그러나 병동별로는 유사한 유형의 
MRSA가 드물지 않게 분리되었으며, 이는 구역에 따라

서 서로 다른 공동오염원이  존재할 가능성을  시사한다

고 하겠다. 
본 연구에서 MRSA는 antibiogram에 의해서 4가지, 

HVR 다형성 시험에서 6가지,  그리고 RAPD에 의해서 
primer에 따라서 4-5가지로 분류되었다. 이들 방법 각

각에 의해서 분류할  수 있는  MRSA의 유형은 제한적

이지만, 이들 방법을 조합하면 그 분별능은 현저히 늘

어나므로, 여러 방법을 사용하는 것이 역학적 분석에

Table 4. Distribution of MRSA by antibiogram, HVR genotypes and RAPD patterns 

 Ward/Department Antibiogram or genotype* No. isolates 
Strains isolated from inpatients     

7W NS Ⅰ-가-2-a-B Ⅰ-다-1-c-B Ⅱ-마-1-e-A Ⅱ-마-1-e-B  5 

  Ⅱ-마-4-e-A     

 UR Ⅰ-나-1-c-D Ⅰ-마-3-e-A Ⅰ-다-1-c-B   3 

 DT Ⅰ-마-3-e-A     1 

8W CS Ⅰ-다-1-e-B Ⅰ-마-1-c-A Ⅰ-마-1-d-B Ⅰ-마-1-e-A  5 

  Ⅰ-마-4-e-C     

 GS Ⅰ-가-2-a-C Ⅰ-다-4-e-D Ⅰ-마-1-c-D Ⅰ-마-1-e-B  4 

 IM Ⅰ-마-3-e-A     1 

9W OS Ⅰ-가-2-c-C Ⅰ-가-2-d-A Ⅰ-가-4-e-D  Ⅰ-마-1-c-B 13 

  Ⅰ-마-1-c-D Ⅰ-마-1-d-C Ⅰ-마-1-e-A Ⅰ-마-4-e-C  

  Ⅱ-마-1-d-B Ⅱ-마-1-e-A Ⅱ-마-1-e-B  Ⅱ-마-1-e-C  

  Ⅱ-마-3-e-C     

 PS Ⅰ-나-1-d-D Ⅱ-마-1-b-A Ⅰ-다-3-e-A   3 

10W NU Ⅰ-나-1-e-B Ⅰ-다-1-c-A    2 

 OL Ⅰ-나-4-e-A     1 

11W IM Ⅰ-마-1-d-B Ⅰ-마-1-e-A    2 

12W  NS Ⅲ-다-1-e-A     1 

CCU  Ⅰ-다-1-c-A Ⅰ-다-1-d-B Ⅰ-다-1-e-A Ⅰ-다-3-e-A  8 

  Ⅰ-마-1-e-A Ⅰ-마-3-e-A Ⅱ-마-1-e-A Ⅳ-바-2-c-D  

ICU IM Ⅰ-마-1-c-B     1 

 NS Ⅰ-나-1-c-D Ⅰ-나-5-e-B Ⅰ-다-1-c-B Ⅰ-다-1-c-D 10 

  Ⅰ-다-1-d-B Ⅰ-다-1-e-A Ⅰ-마-1-d-A Ⅰ-마-1-d-B  

  Ⅰ-마-1-e-A Ⅰ-마-1-e-B    

NICU   Ⅰ-바-2-c-A Ⅳ-바-2-e-A    2 

Strains isolated from outpatients     

OPD OL  Ⅰ-가-2-b-B  Ⅰ-가-2-d-A  Ⅰ-가-2-e-A  Ⅰ-가-4-c-D  6 

  Ⅰ-가-4-e-C Ⅰ-나-2-d-B    

 OS  Ⅰ-나-2-c-A     1  

 DM Ⅲ-라-4-d-B      1 

ER   Ⅰ-마-1-e-B  Ⅰ-마-3-c-A    2  

Abbreviations: NS, neurosurgery; UR, urology; DT, dentistry; CS, chest surgery; GS, general surgery; IM, internal medicine; OS, 
orthopedic surgery; PS, plastic surgery; NU, neurology; OL, otolaryngology; NS, neurosurgery; CCU, cardiac care unit; ICU, 
intensive care unit; NICU, neonatal intensive care unit; OPD, outpatient department; ER, emergency room. 
*antibiogram：I~IV, HVR Genotype：가~바, RAPD Pattern：1~5, a~e, A~D 
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는 더 유리한 것으로 생각된다. 각 방법간에도 제한적

이지만 연관성이 있었다. 그 예로 antibiogram Ⅱ형  균

주 모두는 HVR 마형이었으며, 대부분은 RAPD 1-e-A 
혹은 B형이었다. 균주 수가 가장 많았던 Ⅰ형의 HVR
과 RAPD 유형은 매우 다양해서 그 연관성을 찾기 어

려웠다. 또한 HVR 다형성 시험과 RAPD 간에도 다소 
연관성이 있었다. 즉 HVR 가형 균주 대부분은 OPA-3 
2형이었으며, 다와 마형에서는 OPA-3  1형, OPA-13 e형 
및 OPA-14 A형이 대부분이었다.  

MRSA에 의한 원내감염의 분자 역학적 조사에 필요

한 형별검사법으로는 PFGE가 gold standard로 여겨지고 
있지만, 이 방법은 장비, 기술, 시간 및 비용이  많이 
드는 단점이 있다. 반면 HVR-PCR 및 RAPD는 신속하

고 간편하게 시험할 수  있는 장점이  있으며, 본  연구

의 결과에서 볼 수 있듯이 여러 가지 primer를 조합하

면 분별능 또한 향상시킬 수 있어서, MRSA의 분자역

학적 조사에 이용할 수 있을 것으로 사료된다. 
 

요    약 
 

배  경：Methicillin-resistant S. aureus (MRSA)에 의한 원

내감염은 현재 임상적으로 중요한  문제가 되고  있으며 
전 세계적으로 증가하는 추세에 있다. 원내감염대책에 
불가결한 역학조사에는 임상분리주 각각에 대한 형별

분석이 필요하다. 본  연구는 병원감염의  역학조사에 
응용가능한 분별방법을 찾고자 mecA 양성  MRSA에서 
mec 유전자형과 RAPD 분석을 시행하였다. 

방  법：1997년 12월부터 1998년 5월에 동아대학교병

원 환자에서 분리된 S. aureus의 methicillin 내성  및 
mecA 유전자를 조사하였다. mecA 양성 MRSA 균주를 
대상으로 항균제 감수성 검사, mec-associated HVR-PCR
과 RAPD 분석을 시행하였다. 또한 이들 검사결과를 
조합하여 MRSA 균주 각각의 형별을 분류하였다. 

결  과：S. aureus 120주 중 78주가 MRSA였으며 이중 
72주가 mecA 양성이었다. mecA 양성 MRSA 72주는 
antibiogram에 의해서 4가지 유형, HVR-PCR 증폭산물의 
크기에 따라서 6가지 유형 및 3가지 primer를 사용한 
RAPD 분석에 의해서 29가지 유형으로 분류되었다. 또

한 HVR 유전자형과 RAPD 분석형을 조합하면 43가지

형으로 분류되었다. 5명의 환자에서 연속 분리된 
MRSA균주들의 HVR 유전자형과 RAPD 분석형은 각 
환자별로 동일하였다. 

결  론：Antibiogram, HVR 다형성 시험 및 RAPD는 개

개의 방법으로는 mecA 양성 MRSA를 4-6 가지  유형으

로만 분별할 수 있지만, 이들 방법을 조합해서 사용하

면 그 분별능이 현저히  증가함을 알  수 있었으며,  같

은 이유로 RAPD에 사용하는 primer가 다양할수록 균

주의 분별에 유리한 것으로 생각되었다. 또한 이들 방

법은 재현성이 좋고, PFGE에 비해서 시험이 쉽고 간편

하기 때문에, 그 조합에 의한 분류방법은 MRSA에 의

한 원내감염의 역학조사에 응용이  가능할 것으로  사료

되었다. 
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