
Korean J Clin Microbiol Vol. 15, No. 2, June, 2012
http://dx.doi.org/10.5145/KJCM.2012.15.2.49

Vaginal Candida and Microorganisms Related to Sexual 
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Background: The female genital tract is equipped to 
deal with a variety of foreign substances including a 
wide array of microorganisms. It is important to con-
sider Candida-bacterial interactions in balance be-
tween healthy colonization versus vaginitis. The ob-
jectives of this study were to evaluate the associa-
tion between microorganism distribution and vaginitis, 
and to investigate the possibility of an interaction be-
tween vaginal Candida and other microorganisms in 
female genital tract.
Methods: A total of 516 vaginal secretions were col-
lected between October 2008 and June 2010 from 
patients with suspected vaginitis. Identification of 
Candida species and detection of 6 fastidious micro-
organisms (Trichomonas vaginalis, Neisseria gonor-
rhoeae, Chlamydia trachomatis, Mycoplasma homi-
nis, Mycoplasma genitalium, and Ureaplasma ure-
alyticum) were performed using a VITEK 2 system 

(bioMérieux, Inc., Hazelwood, MO, USA) and multi-
plex PCR (Seegene, Biotechnology, Inc., Seoul, 
Korea), respectively.
Results: M. genitalium, U. urealyticum, and C. tra-
chomatis were more often detected in association 
with vaginal candidiasis. A statistically significant as-
sociation between Candida and M. genitalium was 
observed (P＜0.05). N. gonorrhoeae was detected 
less often in women with vaginal candidiasis. 
Conclusion: The results of this study suggest the 
possibility that vaginal Candida may associate with 
some microorganisms in patients with vaginitis. 
Further studies will be required to define the 
Candida-bacterial interactions and its mechanisms. 
(Korean J Clin Microbiol 2012;15:49-53)
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서      론

여성의 생식관은 정자, 태아, 병원체를 포함하는 다양한 이

물질과 접촉하게 되며, 이들 병원체에는 바이러스, 세균, 진균, 
기생충 등이 포함된다. 이러한 다양한 침입자들로부터 생식관

을 보호하기 위하여 면역 체계와 숙주 상피세포, 생식관에 존

재하는 세균들과의 복잡한 상호작용이 일어나게 되며, 특히 여

성의 하부 생식관에는 면역 반응에 영향을 줄 수 있는 공생균

(commensal bacteria)이 집락을 형성하고 있다[1,2]. 그러므로 

이러한 점막 부위에 존재하는 세균들을 확인하는 것은 면역 체

계가 어떻게 미생물무리에 의하여 영향을 받는지를 이해하는 

데 결정적인 단계일 수 있다. 생식관의 미생물무리는 임상적 

진단 기준에 근거하여 크게 2종류로 분류하고 있는데, 즉 건강

인에서 분리되는 미생물무리와 세균질증(bacterial vaginosis)과 

연관되는 세균으로 나눌 수 있다. 건강인에서 분리되는 미생물

무리의 대부분이 Lactobacillus 종인 반면, 세균질증에서는 사

람에 따라 매우 다양하지만 대부분의 경우 여러 종류의 혐기성 

세균, Gardnerella vaginalis, Mycoplasma hominis와 같이 배양

이 까다로운 세균 등이 집락을 형성하는 경우가 많은 것으로 

알려져 있다[1,3-6]. 또한 세균 이외에도 Candida 종과 Tricho-
monas vaginalis 등도 여성의 생식관에 존재하며 감염성 질염

을 일으킬 수 있다[6].
여성의 생식관처럼 많은 종류의 병원체가 동시에 존재할 수 

있는 부위에서의 집락형성과 감염과의 기전을 연구하는 과정

에서 세균과 진균과의 상호작용, 즉 질 내 정상 상재균과 칸디

다성 질염 사이의 관련성에 관한 연구가 많이 시도되었지만, 
아직까지 명확하게 알려져 있지 않다. 주로 Lactobacillus 종에 

관한 연구가 가장 많으며, Lactobacillus 종은 비뇨생식 상피세

포에 결합하여 병원성 진균의 부착을 차단하거나 대사산물에 

의해 질 내의 낮은 pH를 유지함으로 비침습성 형태의 C. albi-
cans 성장에 적합한 환경을 제공함으로 발병기전에 관여하는 

것으로 생각되고 있다[7-9]. 또한 칸디다와 같은 효모가 감염이 

아닌 집락형성 상태에서 임상적인 감염으로 발전하는 과정에 

다른 상재균과의 상호작용이 관여할 것으로 보고된 바 있다
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Table 1. Microorganisms related to sexual transmitted diseases in women who were or were not vaginal carriers of Candida species

Accompanying 
microorganism

C. albicans Candida spp. (total)

Growth (n=74) No growth (n=442) P value Growth (n=86) No growth (n=430) P value

TV
CT
NG
MH
MG
UU
Total

  1 (1.4%)
  7 (9.5%)
  1 (1.4%)

  15 (20.3%)
  5 (6.8%)

  16 (21.6%)
  45 (60.8%)

  6 (1.4%)
 34 (7.7%)
  2 (2.7%)

  84 (19.0%)
  7 (1.6%)

  71 (16.1%)
 214 (48.4%)

0.735
0.602
0.421
0.798
0.006
0.237

　   1 (1.2%)
   9 (10.5%)
  1 (1.2%)

  17 (19.8%)
  5 (5.8%)

  16 (18.6%)
  49 (57.0%)

  6 (1.4%)
 32 (7.4%)
 12 (2.8%)

  82 (19.1%)
  7 (1.6%)

  71 (16.5%)
 210 (48.8%)

0.669
0.343
0.333
0.880
0.018
0.636

Abbreviations: CT, Chlamydia trachomatis; MG, Mycoplasma genitalium; MH, Mycoplasma hominis; NG, Neisseria gonorrhoeae; TV, 
Trichomonas vaginalis; UU, Ureaplasma urealyticum.

[10]. 
이에 여성의 생식관에 존재하는 진균과 다른 미생물 간의 상

호작용 가능성을 연구하기 위하여, 질염 증상을 가진 여성의 

질 내 칸디다와 성매개병(sexually transmitted disease, STD)과 

관련되는 것으로 알려져 있는 T. vaginalis, Chlamydia tracho-
matis, Neisseria gonorrhoeae, M. hominis, Mycoplasma geni-
talium 및 Ureaplasma urealyticum을 검출하여 칸디다 배양 유

무에 따른 균종 분포 간 관련성을 분석하였다.

대상 및 방법

2008년 10월부터 2010년 6월까지 질염 증상을 주소로 중앙

대학교 용산병원 산부인과를 방문하여 질 분비물 배양이 의뢰

된 총 516건의 검체를 대상으로 하였으며, 중앙대학교 용산병

원 임상시험심사위원회의 승인을 받았다. 
환자의 질 분비물은 Stuart Agar Gel Transport Swabs 

(COPAN Italia, Brescia, Italy)으로 채취하여 검사실로 수송 후, 
일상적 미생물 배양과 분자 유전학적 검출을 시행하였다. 혈액 

한천배지에서 효모양 진균이 자랐을 경우 Sabouraud dextrose 
agar (SDA)에 계대 배양하여 VITEK 2 ID-YST system 
(bioMérieux, Inc., Hazelwood, MO, USA)을 이용하여 제조사

의 지침에 따라 칸디다 균종 동정을 시행하였다. 
배양이 까다로운 T. vaginalis, C. trachomatis, N. gonor-

rhoeae, M. hominis, M. genitalium 및 U. urealyticum 검출을 위

하여 QIAamp DNA Mini kit (QIAgen Korea, Seoul, Korea)로 

DNA를 추출하였고, Seeplex STD6 ACE Detection kit (See-
gene, Biotechnology, Inc., Seoul, Korea)을 사용하여 GeneAmp 
PCR system 9700 (Applied biosystems, Inc., Foster City, CA, 
USA)에서 제조사의 지시에 따라 다중 PCR을 시행하였다. 
PCR 산물은 2% 아가로오스 겔에서 전기영동한 후 Image sys-
tem (ChemiDoc XRS system, Bio-Rad Laboratories, Hercules, 
CA, USA)으로 분절의 유무와 크기를 확인하였다. 

통계분석은 Statcalc (Epi Info version 3.5.1, Centers for 
Disease Control and Prevention, GA, USA)을 사용하여 

chi-square 검증을 하였으며, P＜0.05를 통계적으로 유의한 것

으로 판정하였다. 분석값이 5 이하인 경우는 Fisher’s exact test
의 P값을 사용하였다. 

결      과

총 516건의 질 분비물에서 배양된 칸디다 종은 86균주

(16.7%)였으며, 이 중 C. albicans가 74균주(14.3%)로 칸디다 

종의 대부분을 차지하였고(74/86균주, 86.0%), 그 다음으로 C. 
glabrata, C. tropicalis 순으로 분리되었다. 다중 PCR에 의한 T. 
vaginalis, C. trachomatis, N. gonorrhoeae, M. hominis, M. geni-
talium 및 U. urealyticum의 검출 결과는 M. hominis가 99검체

(19.2%)로 가장 많이 검출되었고, U. urealyticum 87검체

(16.9%), C. trachomatis 41검체(7.9%), N. gonorrhoeae 13검체

(2.5%), M. genitalium 12검체(2.3%), 그리고 T. vaginalis 7검체

(1.4%)의 순으로 검출되었다. 
여성 생식관에서 칸디다 종과 상기 6종류의 미생물 간 상호

작용 가능성을 평가하기 위하여 칸디다 종 배양 유무에 따른 

T. vaginalis, C. trachomatis, N. gonorrhoeae, M. hominis, M. 
genitalium 그리고 U. urealyticum의 검출 빈도를 분석하였다. 
칸디다 종이 동시에 배양되지 않은 경우에 비하여 칸디다 종이 

동시에 배양되었을 경우 검출 빈도가 높은 균종은 M. geni-
talium, U. urealyticum, C. trachomatis이었고, 이 중 M. geni-
talium만이 통계적으로 유의하게 많이 검출되었으며(P＜0.05) 
이때 동시에 배양된 칸디다 종은 모두 C. albicans였다. 이와는 

반대로 N. gonorrhoeae는 칸디다 종이 배양되지 않는 경우보다 

칸디다 종이 동시에 배양되는 경우에서 검출 빈도가 낮았다. T. 
vaginalis와 M. hominis는 칸디다 종의 동시 배양 유무에 따른 

검출 빈도의 차이를 보이지 않았다(Table 1).
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고      찰

출생 직후 신생아의 질은 무균 상태이며, 출생 후 수일이 지

난 후에 어머니로부터 이동해 온 lactobacilli에 의해 집락이 형

성되게 된다. 대부분의 경우 일생을 통하여 정상 상재균으로서 

lactobacilli가 우세하게 유지되며, 또한 주기적으로 호르몬 자

극의 영향을 받아 균무리 분포가 변화하게 된다[3]. 지금까지 

질 내 미생물무리의 구성에 관한 대부분의 자료들은 배양에 기

초한 방법으로 시도된 정성적이고 반정량적인 기술적 연구들

이었다[6,7,10]. 그러나 배양에 기초한 연구들은 배양이 까다로

운 미생물을 분리하거나 검출하는 데 실패할 가능성이 있으며, 
배양으로 분리된 일부 균종은 동정에 필요한 표현형적 방법이

나 적절한 배지가 없어 동정을 할 수 없는 단점을 가지고 있었

다. 최근 분자유전학적 기법들이 개발되고 도입되어, 생식관에 

존재하는 비정상적인 집락화 뿐 아니라 정상 질균무리의 구성

에 대한 새로운 정보를 제공하게 되어 배양에 근거한 방법들로

부터 얻은 기존의 자료들에 추가적인 정보가 가능하게 되었다

[11]. 배양과는 독립적으로 시도되는 분자유전학적 방법들은 

배양에 기초한 방법들의 제한점을 극복하여 다양한 정보를 줄 

수 있지만, DNA를 증폭하여 얻게 되는 대부분의 결과들이 가

장 우세한 미생물을 검출하는 경향이 있으며 1% 미만으로 존

재하는 미생물은 검출하지 못할 수도 있다[12]. 그러므로 균무

리 구성에 관한 연구를 위하여 배양과 분자유전학적 방법들을 

상호보완적으로 사용하는 것이 가장 바람직할 것으로 생각된

다. 
본 연구에서는 질염 증상을 보이는 여성 질분비물의 16.7%

에서 칸디다가 배양되어 동정되었으며, 분리된 칸디다 종의 

86%는 C. albicans였다. 이는 질염 증상을 가진 여성의 17-39%
에서 칸디다가 분리되었고[5,6,13], 이 중 C. albicans가 가장 많

다는 이전 보고[7,13,14]와 유사한 결과였다. 또한 다중 PCR로 

확인해 본 6종류의 배양이 까다로운 질 내 미생물 중, 생식기 

mycoplasmas 중에서 세균질증과 가장 밀접하게 관련되는 것으

로 알려져 있는 M. hominis가 가장 많이 검출되었으며[3,4], 이
는 이전 분리 빈도(12.3-23.7%)와 유사하였다[4,15,16]. 그러나 

이전 연구들에서 세균질증과의 관련성은 명확하지 않으나 질 

분비물에서의 분리 빈도가 41.3-55.3%로 M. hominis보다 높은 

것으로 보고된 U. urealyticum [4,16]은 M. hominis보다 낮게 검

출되었다. 그밖에 T. vaginalis, C. trachomatis, N. gonorrhoeae
의 검출 빈도도 각각 1.4%, 7.9%, 2.5%로 이전 보고들과 차이

를 보였다[6,16-18]. 본 연구에서 배양이 까다로운 질 내 미생

물들의 검출 빈도가 기존 보고와 다른 것은 대상 환자군, 지역, 
검체 채취 방법 및 검출 방법의 차이 등으로 생각된다. 

여성의 생식관에 존재하는 진균과 다른 미생물 간의 상호작

용 가능성을 연구하기 위하여 생식관에서 가장 많이 분리되는 

진균인 칸디다 배양 유무에 따른 6종류의 질내 미생물 검출 빈

도를 분석한 결과, 칸디다가 존재할 때 C. trachomatis, M. geni-
talium, U. urealyticum은 더 많이 검출된 반면, N. gonorrhoeae
는 더 적게 검출되었다. 칸디다 유무에 따라 통계적으로 유의

한 차이의 검출 빈도를 보인 균종은 M. genitalium였으며, 이는 

C. albicans가 존재할 때 더욱 의미가 있었다. 1999년 Hermann
등은 1,400병상의 3차 의료기관에서 1986년부터 1988년까지 3
년 동안 약 67,700건의 각종 임상검체에서 분리된 효모양 진균

과 세균을 분석하여, 진균 단독 또는 진균과 세균이 함께 분리

된 그룹(F-group)과 세균만 분리되거나 무균인 그룹(N-group)
으로 나누어 비교하였다[10]. 모든 유형의 검체에서 Entero-
bacter종이 F-group에서 일정하게 많이 분리되어 Enterobacter
종이 칸디다와 관련된 혼합감염에 관련이 될 것으로 추측하였

으며, 소변과 생식기 검체에서는 임상적으로 중요한 세균 중 

Enterobacter종, Escherichia coli, Pseudomonas aeruginosa, 
Streptococcus faecalis가 F-group에서 의미있게 많이 분리되었

다. N. gonorrhoeae는 본 연구의 결과와 유사하게 N-group에서 

많이 분리되었으며, 통계적으로 유의한 차이를 보였다. 그러나 

아직까지 칸디다 유무에 따른 균무리의 분포 차이가 미생물 간

의 상승 또는 억제작용인지, 우연히 특정 환자들에서 발생하는 

특수한 상황인지, 집락화와 감염 사이의 중요한 기전 중의 하

나인지 등에 관하여 평가할 수는 없었다. 
또한 호흡기 감염에서의 P. aeruginosa와 C. albicans의 상호

작용 가능성을 이해하기 위한 연구에서, P. aeruginosa와 C. al-
bicans를 함께 배양하였을 때 P. aeruginosa가 C. albicans의 균

사에 조밀한 균막(dense biofilm)을 형성하여 결국 C. albicans
를 사멸시키는 것으로 보고된 바 있다[19]. 이때 P. aeruginosa
는 C. albicans가 효모양 모양으로 존재할 때에는 C. albicans에 

부착하지도 못하고 사멸시키지도 못하는 것으로 확인되었다. 
그러므로 본 연구가 비록 일부 균종의 분포 차이만을 분석하

였고 균종 간 분포 차이에 관한 근거나 관련 유전학적 연구를 

시행하지 못한 제한점을 가지고 있지만, 칸디다와 다른 미생물

간의 상호작용 연구는 흥미로운 주제이며, 특히 C. albicans가 

진균 감염에서 가장 문제가 되는 균종 중의 하나이기 때문에 

진균과 세균의 상호작용에 관한 연구의 대부분은 C. albicans와 

세균간의 상호작용에 관한 내용이 될 것으로 생각된다. 또한 

이들 간의 상호작용에서 진균의 독력을 연구하는 것은 첫째, 
많은 경우에서 C. albicans가 주로 자신에게 있던 상재균으로부

터 감염이 된다는 사실, 둘째, 단일 균종에 의한 감염과 진균과 

세균의 혼합감염은 명백히 다른 성상을 가진다는 것, 셋째, 칸
디다와 세균 사이의 관계를 연구하고 이해하는 것은 칸디다의 

생태를 이해하고 나아가 칸디다 감염을 조절하는 새로운 전략

을 개발하는 데 도움이 될 수 있을 것이기 때문에 중요하다고 

여겨지고 있다[20]. 
결론적으로 진균과 다른 미생물간의 상호작용 가능성을 연

구하기 위하여 시도한 본 연구를 통하여 질염 증상을 가진 여
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성의 질 내 칸디다와 일부 균종의 관련 가능성을 추측할 수 있

었으며, 향후 칸디다와 미생물 간의 상호작용 확인과 기전을 

밝히기 위한 추가적인 다양한 연구가 필요하다고 사료되었다. 
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=국문초록=

질염 증상을 가진 여성에서 질 내 칸디다와 성병관련 미생물 
1성균관대학교 의과대학 강북삼성병원 산부인과학교실, 2중앙대학교 의과대학 진단검사의학교실

김계현1, 이미경2

배경: 여성의 생식관은 여러 가지 미생물을 포함하는 다양한 이물질과 접촉하게 되며, 감염이 아닌 집락형성과 질염 사

이의 균형에서 칸디다-세균의 상호작용을 고려하는 것이 중요하다. 본 연구의 목적은 질염과 미생물 분포 간 연관성을 

평가하고 여성 생식관에 존재하는 칸디다와 다른 미생물 간의 상호작용 가능성을 연구하는 것이다. 
방법: 2008년 10월부터 2010년 6월까지 외음질염이 의심되는 환자로부터 채취한 총 516건의 질 분비물을 대상으로 하였다. 
칸디다 종동정과 배양이 까다로운 6균종의 미생물(Trichomonas vaginalis, Neisseria gonorrhoeae, Chlamydia trachomatis, 
Mycoplasma hominis, Mycoplasma genitalium, 그리고 Ureaplasma urealyticum) 검출은 각각 VITEK 2 system (bioMérieux, 
Inc., Hazelwood, MO, USA)과 다중 PCR (Seegene, Biotechnology, Inc., Seoul, Korea)을 사용하여 시행하였다. 
결과: M. genitalium, U. urealyticum, 그리고 C. trachomatis가 질 칸디다증과 관련하여 더 많이 검출되었고, M. genitalium은 

통계적으로 유의하게 많이 검출되었다(P＜0.05). N. gonorrhoeae는 질 칸디다증이 있는 경우에 더 적게 검출되었다.
결론: 본 연구는 질염에서 질 내 칸디다가 일부 균종과 관련될 가능성을 시사한다. 그러므로 향후 칸디다와 미생물 간의 

상호작용 확인과 기전을 밝히기 위한 추가적인 다양한 연구가 필요하다고 사료되었다. [대한임상미생물학회지 

2012;15:49-53]
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