
한수지 51(4), 397-403, 2018

397Copyright © 2018 The Korean Society of Fisheries and Aquatic Science pISSN:0374-8111, eISSN:2287-8815

Korean J Fish Aquat Sci 51(4),397-403,2018

Original Article

서   론

1920년대 항생물질이 발견된 이래로 항생제는 질병의 예방이
나 치료 목적으로 사용되어져 왔으나, 항생제의 오·남용에 의하
여 발생한 항생제 내성균은 질병 치료의 어려움 및 약물 잔류에 
의한 안전성 문제 등을 야기하였고, 최근 사회적 문제로서 대두
되고 있다. 특히, 동물용 항생제는 감염성 질환의 예방이나 치
료 목적 외에도 사료와 혼합하여 가축이나 어류의 성장 촉진을 
목적으로도 사용되어졌으며(Lee et al., 2010a), 이와 같은 무분
별하고 광범위한 항생제 사용으로 인하여 내성균의 출현이라는 
문제가 발생하고 있다. 

Animal and Plant Quarantine Agency (APQA, 2009)에 따
르면 erythromycin (Em)은 어류양식 산업에서 6.3%의 비중을 
차지하며, oxytetracycline에 이어 높은 사용률이 확인되었다. 
Em은 macrolide계 항생제로서, 세균의 50S ribosome에 가역

적으로 결합하여 세균의 ribonucleic acid (RNA) 의존성 단백 
합성을 억제함으로서 작용한다(Hansen et al., 1999). Em 내성
기전은 크게 두 가지로 밝혀져 있으며, 내성유전자 또한 내성기
작에 따라 구분된다. 첫 번째는 methylase를 통해 세균의 ribo-
some에 항균제가 결합하는 부위를 변화시키는 기작으로, erm 
(erythromycin ribosome methylation) 유전자와 연관되어 있으
며, 두 번째로 내재성 막 단백질에 의해 일어나는 efflux pump
에 의한 것으로 mef (A) (macrolide efflux), msr (A) (macrolide 
and streptogramine B), vag (virginiamycin factor) 유전자와 관
련이 있다(Lee and Kim, 2013). 내성기작의 특성에 따라 Em 내
성 유전자도 그 종류를 달리하는데 rRNA methylase의 경우는 
erm (A), erm (B), erm (C) 등이 존재하는 것으로 알려져 있으
며, efflux 내성기작을 가지는 유전자는 mef (A)가 대표적인 것
으로 보고되었다(Sapkota et al., 2006).
최근 들어 macrolide계 항생제 역시 사용량이 증가함에 따라 
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이들 항생제에 대한 내성을 가지는 세균 비율이 증가하고 있다
(Lee and Kim, 2013). 제주지역에서도 분리한 어병세균 내 항
생제 내성률을 비교한 결과, 균주 별로 차이가 있으나 Em에 대
해 높은 내성률이 확인되었다(Lee et al., 2016). 2016년도 Ko-
rean statistical information service (KOSIS) 통계에 따르면, 수
산식품 수요 증가에 따른 수산양식량은 증가하고 있으며, 항생
제 사용량 역시 증가하고 있는 추세이다. 그에 따라 다양한 균
주에서 항생제 내성양상에 대한 많은 연구가 이루어지고 있으
나, 국내 양식어류에서 분리한 Em 내성균 및 내성유전자에 대
한 연구는 거의 이루어지지 않고 있다(Han et al., 2012; Sung 
et al., 2013; Lee et al., 2016). 이에 본 연구에서 제주지역에서 
분리한 어병세균 내 macrolide계 항생제인 Em에 대해 내성 수
준을 확인하고, 내성균주들이 가지는 내성유전자에 대해 분석
하고자 하였다.

재료 및 방법

균주의 채집 및 분리

실험균주는 2016년부터 2017년 제주지역 넙치 양식장의 병

어로부터 분리하여 실험에 사용하였다. 채집한 균주들의 동
정을 위해 시료의 내부 장기를 증균배지인 tryptic soy agar 
(TSA, Difco., USA) 및 brain heart infusion agar (BHIA, Dif-
co., USA)와 선택배지인 thiosulfate citrate bile salts sucrose 
(TCBS) agar (Difco., USA), salmonella shigella (SS) agar 
(MB cell, Korea), glutamate starch phenol-red agar (GSP, 
Sigma-Aldrich, Korea), blood agar (KOMED, Korea)배지에 
도말하고, 27℃에서 18-24시간 배양하여 균의 집락 형성 및 형
태를 확인하였다. 분리된 균주는 추가적인 실험에 사용되기 전
까지 -70℃에서 보관하였다.

균주의 동정

분리한 균주 중 선택배지 SS 배지 상에서 검은색 집락을 형
성하는 균주를 Edwardsiella tarda 균주로 추정하였으며, 비브
리오 선택배지인 TCBS 배지 상에서 초록색 또는 노란색 집락
을 형성하는 균주를 Vibrio sp. 균주로 추정하였다. 각 균주들
의 정확한 균 동정은 Higene™ genemic DNA prep kit (BIO-
FACT, Korea)를 사용하여 균주들의 genomic DNA를 추출한 
후, Table 1에 제시한 primer sets를 사용하여 PCR을 통해 확
인하였다.

Table 1. Primer sets used for the identification of bacteria in this study

Target pathogen Oligonucleotide sequences (5'-3') Product size (bp) Reference

Streptococcus iniae
AAGAGACGCAGTGTCAAAAG

220

Woo et al., 2006

CGTTTCTTATCTTGTTACTC

Streptococcus parauberis
TCCAGTCTTTCGACCTTCTT

107
CAAAGAGATGTTCGGCTTG

Lactococcus garvieae
AAGCAGTCTTTTGATGCAAG

307
ACTGTGCGCCCTTATTAACT

Edwardsiella tarda
CGGTAAAGTTGAGTTTACGGGTG

415 Sakai et al., 2007
TGTAACCGTGTTGGCGTAAG

Vibrio genus
GTCARATTGAAAARCARTTYGGTAAAGG

689

Kim et al., 2015
ACYTTRATRCGNGTTTCRTTRCC

Vibrio alginolyticus
ACGGCATTGGAAATTGCGACTG

199
TACCCGTCTCACGAGCCCAAG

Vibrio anguillarum
GTTCATAGCATCAATGAGGAG

519 Demircan and Candan, 2006
GAGCAGACAATATGTTGGATG

Vibrio harveyi
GTGATGAAGAAGCTTATCGCGATT

601 Kim et al., 2014
CGCCTTCTTCAGTTAACGCAGGA

Vibrio parahaemolyticus
AGCTTATTGGCGGTTTCTGTCGG

297 Kim et al., 2015
CKCAACACCAAGAAAAGCCGTC

Pseudomonas anguilliseptica
GACCTCGCGCCATTA

438 Blanco et al., 2002
CTCAGCAGTTTTGAAAG

Flexibacter maritimus
TGTAGCTTGCTACAGATGA

400 Cepeda et al., 2003
AAATACCTACTCGTAGGTACG
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항생제 감수성 검사

Em 내성균 분리 및 균주 내 항생제계열에 따른 내성비율 확인
을 위하여, 항생제 감수성 시험을 clinical and laboratory stan-
dards institute (CLSI, 2017) 기준에 따라 실시하였으며, 그 방
법은 다음과 같다. 분리균의 증균을 위하여 tryptic soy broth 
(TSB, Difco., USA)를 사용하였으며, 27℃에서 18-24시간 배
양하였다. 배양액은 105-106으로 희석하여 실험에 사용하였으
며, 멸균한 면봉을 이용해 mueller hinton agar (MHA, Difco., 
USA) 평판에 도말한 후, 항생제 디스크를 부착시키고 27℃에
서 24시간 배양하였다. 항생제 디스크는 모두 Liofilchem®에
서 구입하였으며, amoxicillin (10 μg, AML), amoxicillin/cla-
vulanic acid (30 μg, AUG), ampicillin (10 μg, AMP), chlor-
amphenicol (10 μg, C), ciprofloxacin (5 μg, CIP), doxycycline 
(30 μg, DXT), enrofloxacin (5 μg, ENR), erythromycin (15 
μg, E), gentamycin (10 μg, CN), kanamycin (30 μg, K), mi-
nocycline (30 μg, MN), nalidixic acid (30 μg, NA), neomycin 
(30 μg, N), norfloxacin (10 μg, NOR), ofloxacin (5 μg, OFX), 
oxolinic acid (2 μg, OA), oxytetracycline (30 μg, OT), peni-
cillin (10 μg, P), streptomycin (10 μg, S), sulfadiazine (300 
μg, SUZ), tetracycline (30 μg, TE)으로 총 21종을 사용하였으
며, 배양 후 증식억제대를 확인하여 내성균을 분리하였다. 또한, 
Em 내성균의 내성수준은 broth dilution method를 적용한 min-
imum inhibitory concentration (MIC) test를 통해 확인하였고, 
Lee et al. (2010b)의 방법과 유사하게 실시하여 다음과 같다. 
항생물질의 최고 농도가 100 μg/mL가 되도록 하여 최종 농도
가 0.78 μg/mL가 되도록 mueller hinton broth (MHB, Difco., 
USA)로 1/2씩 단계희석하였으며, 균 배양액의 농도는 105-106

이 되도록 희석하여 준비하였다. 균주들의 MIC 값은 plate를 
27℃에서 24시간 배양하여 균의 증식여부에 따른 액체배지의 
혼탁도를 확인하여 균이 자라지 않은 최소농도로 결정하였다.

Erythromycin 내성유전자 검출

분리된 Em 내성균주들은 erm (A), erm (B), erm (C), mef 
(A) 및 mef (E)를 후보 유전자로 하여 PCR을 통해 존재여부
를 살펴보았으며, 각 내성 관련 유전자 검출을 위한 primer 서
열은 Table 2에 나타내었다. PCR 분석을 위하여 1 µM의 각 
primer, 2.5 µM의 각 dNTP, 10x G-Taq Buffer, 2.5 U G-Taq 
DNA polymerase (Gene Pro Themal Cycler Cosmo) 및 tem-
plate DNA를 첨가한 후, distilled water로 PCR 혼합물의 최종 
volume이 20 μL가 되도록 하였다. PCR 반응은 94℃에서 3분
간 pre-denaturation 실시한 후, 94℃ 30초 denaturation, 55℃ 
30초 annealing, 72℃ 30초 extenstion 반응을 1 cycle로 하여 
30 cycles 한 후, 72℃에서 7분간 post-extension 시켰다. 증폭
산물은 1% agarose gel 상에서 전기영동시킨 후, UV 검출기
(UVP, USA)에서 band의 크기를 확인하여 내성유전자의 종류
를 확인하였다.

결   과

세균의 분리 및 동정

2016년 3월부터 2017년 10월까지 제주지역 넙치 양식장에서 
질병에 감염된 것으로 추정되는 넙치로부터 총 306균주를 분리
하여 실험에 사용하였다. 선택배지인 SS, TCBS, GSP, Blood 
agar를 사용하여 분리균을 구분한 결과, Streptococcus sp. 161
균주, E. tarda 66균주, Vibrio sp. 56균주, 그리고 종이 확인되지 
않은 23균주를 분리하였다. PCR을 통해 연쇄구균병의 원인균
을 확인한 결과, S. parauberis가 160균주, S. iniae가 1균주로 확
인되었으며, Lactococcus garvieae는 검출되지 않았다. E. tarda 
균주는 선택배지인 SS배지 상에서 검은색 집락이 형성된 66균
주를 채집하였으며, 정확한 동정을 위해 실시한 PCR 분석에서
도 동일한 결과를 보였다. Vibrioceae의 동정 역시 PCR 분석을 
통해 실시되었으며, 56균주의 Vibrio sp. 중 V. alginolyticus가 

Table 2. Primers and expected sizes of PCR products of various erm / mef genes

Gene Primer Oligonucleotide sequences (5’ to 3’) Product size (bp) Reference

erm (A)
Em (A)F GTTCAAGAACAATCAATACAGAG

421

Jun, 2010

Em (A)R GCATCAGGAAAAGGACATTTTAC

erm (B)
Em (B)F GAAAAGGTACTCAACCAAAT

639
Em (B)R AGTAACGGTACTTAAATTGT

erm (C)
Em (C)F GCTAATATTGTTTAAATCGTCAATTCC

572
Em (C)R GGATCAGGAAAAGGACATTTTAC

mef (A)
mef-F ATGGAAAAATACAACAATTGG

646
mefA-R GTAGTACAGCCATTCCTTC

mef (E)
mef-F ATGGAAAAATACAAACAATTGG

812
mefE-R CCTATCAACATTCCAGATGC

PCR, polymerase chain reaction; erm, erythromycin ribosome methylation; mef, macrolide efflux.
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4균주, V. harveyi가 2균주로 확인되었다. 50개의 Vibrio 균주
는 본 연구에서 동정을 위해 사용한 primer sets로는 확인되지 
않아 V. alginolyticus, V. anguillarum, V. harveyi, V. parahae-
molyticus 외 다른 Vibrio 균주로 추정하였다. 또한, 306균주 중 
23균주는 본 연구에서 동정을 위해 사용한 선택배지와 primer 
sets로는 확인할 수 없어 미동정 균주로 분류하였다.
제주도 내 양식장 지역 분포에 따른 균주 발생 차이 확인을 위
해 시험균주들의 지역별 분포를 확인하였으며, 제주시에 속해 
있는 양식현장(한경, 애월, 조천, 구좌 등)에서 전체 306균주 중 
총 99균주, 서귀포시에 위치하고 있는 양식현장(대정, 남원, 표
선, 성산 등)에서 S. parauberis 119균주, S. iniae 1균주, E. tarda 
46균주, Vibrio sp. 38균주, 미동정 균주 3균주로 207균주가 분
리되었음을 확인하였다.

Erythromycin 내성균주 분리

Em 내성균주는 약제감수성 실험에서 Em에 대해 증식억제대
를 형성하지 않는 균으로 구분하였다. 분리균주 별 Em 내성균
은 S. parauberis가 33균주, E. tarda는 39균주, Vibrio sp.로 추
정되는 균주는 9균주로 확인되었다. 내성균주들의 제주도 내 양
식지역 별 분포를 살펴보았을 때, 제주시 내 한림, 애월, 조천, 구
좌 등의 양식장에서 분리된 99균주 중 내성균주는 S. parauberis 
5균주, E. tarda 10균주, Vibrio sp. 1균주로 총 16균주(16.2%)
가 확인되었으며, 성산, 남원, 대정 등의 서귀포시에서 분리된 
207균주 중 내성균주는 S. parauberis 28균주, E. tarda 29균주, 
Vibrio sp. 8균주로 총 65균주(31.4%)가 분리되어 지역에 따른 
내성균의 출현에 차이를 보였으며, 내성균주는 양식현장이 밀
집되어 있는 서귀포시 지역에 많이 분포하고 있음을 알 수 있
었다. 또한, 조사 시기에 따른 내성균의 비율을 분석하였으며, 
2016년도에 분리한 163균주 중 49 내성균주(30.1%), 2017년
도에 분리한 143균주 중 32 내성균주(22.4%)로 Em 내성균의 

비율을 확인할 수 있었다.

Minimum inhibitory concentration (MIC)

약제감수성 검사 결과에 의하여 Em에 내성을 가지는 것이 확
인된 81 내성균들을 대상으로 MIC test를 실시하여 내성수준을 
확인하였다. S. parauberis 33균주 중 2균주가 100 μg/mL이상, 
16균주가 50 μg/mL, 10균주는 25 μg/mL그리고 5균주가 12.5 
μg/mL이하의 MIC 값을 나타내었다(Fig. 1). E. tarda 내성균
주에서는 5균주가 50 μg/mL, 나머지 34균주가 12.5 μg/mL이
하의 값을 나타내었다. Vibrio sp. 9균주는 E. tarda 균주와 유
사하게 7균주가 12.5 μg/mL이하의 값을 나타내었으며, 2균주
가 25 μg/mL의 MIC 값을 나타내었다. 본 실험에서 분리한 S. 
parauberis 균주는 그람음성균인 E. tarda, Vibrio sp. 에 비하여, 
Em에 대해 넓은 범위의 MIC 값을 가질 뿐만 아니라 비교적 높
은 내성수준의 값을 가지는 것을 확인하였다.

약제감수성

제주지역 넙치양식장 내 병어로부터 분리한 S. parauberis, E. 
tarda 및 Vibrio sp. 균주들에 대하여 macrolide계 항생제 외에
도 penicillins, tetracyclines 등을 포함한 다양한 계열의 항생
제에 대해 증식억제대를 형성하지 않는 균주를 내성균주로 구
분하였으며 각 균주 별 내성경향의 결과는 Table 3에 나타내었
다. S. parauberis 균주는 quinolone계(91.9%), sulfonamide계
(79.4%), tetracycline계(50%) 항생제 순서로 높은 내성률을 보
였으며, E. tarda 균주에서는 penicillin계(80.3%), tetracycline
계(75.8%), quinolone계(54.5%), sulfonamide계(45.5%) 항생
제가 순서로 높은 내성비율을 나타내어 분리된 대부분의 균주
들이 특정 계열에 국한되지 않고 다양한 계열의 항생제에 대
해 내성을 가지는 것을 확인할 수 있었다. 그러나, Vibrio sp. 균
주에서는 penicillin계 항생제를 제외한 나머지 계열의 항생제

Fig. 1. MIC value distribution of erythromycin against Streptococcus parauberis, Edwardsiella tarda, Vibrio sp. isolated from olive flounder 
Paralichthys olivaceus.
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에 대해 대체로 낮은 내성률이 관찰되었으며, 실험에 사용된 모
든 균주는 chloramphenicol계 항생제에 대해 매우 낮은 내성률
을 보였다.

Erythromycin 내성 유전자 분석

Em에 대해 내성을 가지는 내성균으로부터 total nucleic acid
를 분리한 후, PCR을 통해 Em 내성 유전자를 확인하였다. erm 
(A), erm (B), erm (C), mef (A) 및 mef (E)의 검출을 위한 PCR
은 이전 Jun (2010)을 참고하여 수행하였으며, S. parauberis 33
균주 중 erm (B)가 24균주(72.7%)로 확인되었고, 1균주(3%)
에서 erm (A)가 검출되었다(Table 4, Fig. 2). Em에 대해 내성
을 가지는 E. tarda 39 내성균주 중 5균주(12.8%)에서 erm (B)
가 확인되었으며, 그 외 다른 유전자는 발견되지 않았다. 또한, 
Vibrio sp. 균주의 경우, 본 연구에서 검출을 시도한 5종류의 
erm/mef 유전자는 검출되지 않았다.

고   찰

에드워드병, 연쇄구균병, 비브리오병, 활주세균병 등과 같은 
세균성 질병은 매년 양식현장에서 연중 발생하여 피해를 유
발하며, 양식현장에서는 발생한 세균성 질병의 치료를 목적으
로 항생제를 사용하고 있다. 그 중 Em의 수산용 항생제 판매
량에 근거한 사용률은 6.3%로 oxytetracycline에 이어 국내 양
식현장에서 많이 사용되고 있는 항생제로 알려져 있다(APQA, 
2009). 이에 본 연구에서는 양식넙치에서 분리한 어병세균에서 
Em 내성균주를 분리하고, PCR을 통해 Em에 대해 내성을 유발
하는 내성유전자를 확인하고자 하였다.

2016년부터 2017년까지 제주도 내 넙치 양식장에서 S. 
parauberis 160균주, S. iniae 1균주, E. tarda 66균주, Vibrio sp. 
56균주 및 미동정 균주 23균주 등 총 306균주를 분리하여 실험
에 사용하였다. 이전 연쇄구균병은 L. garvieae, S. parauberis, 
S. iniae, Enterococcus sp. 등에 의해 발생된다고 보고되었으나
(Domeenech et al., 1996; Eldar and Ghittino, 1999), 본 연구
에서 분리한 연쇄구균의 세부적인 동정 결과, S. parauberis 균
주가 160균주로 뚜렷하게 검출빈도가 증가하고 있는 것을 확
인하였다. 이전 제주도 내 연쇄구균병 원인체의 동정 결과, S. 
iniae와 S. parauberis의 검출량이 비슷하다는 보고(Jeong et al., 
2006)와 검출률에서 차이를 보였는데 이는 이전 S. iniae 균주
에 대한 안정적인 백신이 개발됨에 따라 발병률이 낮아짐으로 
현재 S. parauberis 균주에 의한 연쇄구균병이 다발하고 있는 것
으로 보인다. 또한, Thompson et al. (2004)은 비브리오병이 60
종이 넘는 다양한 비브리오균에 의해 발생되며, 계속해서 새로
운 종이 발견되는 추세라 보고하였으며, 본 연구에서는 선택배
지인 TCBS 배지 상에서 노란색 또는 초록색 집락을 형성하는 
것으로 구분한 후, 이전 Demircan and Candan (2006), Kim et 

Table 3. Number of bacterial isolates from cultured fish against various antimicrobial agents

Isolates
Antimicrobial agents

Penicillins Tetra-
cyclines Quinolones Amino-

glycosides
Sulfon-
amides

Chloram-
phenicols

Streptococcus parauberis (n=160) 11 (6.9%) 80 (50%) 147 (91.9%) 70 (43.8%) 127 (79.4%) 4 (2.5%)
Edwardsiella tarda (n=66) 53 (80.3%) 50 (75.8%) 36 (54.5%) 15 (22.7%) 30 (45.5%) 0 (0%)
Vibrio sp. (n=56) 49 (87.5%) 15 (26.8%) 5 (8.9%) 10 (17.9%) 12 (21.4%) 3 (5.4%)

Table 4. Detection of various erm / mef genes in erythromycin resistant isolates from cultured fish in Jeju

Resistance isolates
Genotypes of erythromycin resistance factor

erm (A) erm (B) erm (C) mef (A) mef (E)
Streptococcus parauberis (n=33) 1 24 0 0 0
Edwardsiella tarda (n=39) 0 5 0 0 0
Vibrio sp. (n=2) 0 0 0 0 0
erm, erythromycin ribosome methylation; mef, macrolide efflux.

Fig. 2. DNA amplification of erm gene in erythromycin resistant 
isolates of Streptococcus parauberis, Edwardsiella tarda and Vibrio 
sp. from cultured fish in Jeju. Lane 1, S. parauberis-erm (A); Lane 
2-9, S. parauberis-erm (B); Lane 10-14, E. tarda- erm (B); Lane 15 
and 16, Vibrio sp.-not detected; M, 100bp DNA ladder.
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al. (2014), Kim et al. (2015)의 방법을 참고하여 각 균주의 세
부적인 동정을 실시하였다. 그 결과, V. alginolyticus가 4균주, 
V. harveyi가 2균주로 확인되었다. 이전 제주도 내 Vibrio sp. 균
주들의 세부적 종을 확인한 결과, V. scophthalmi, V. harveyi, V. 
anguillarum, Photobacterium damselae 등이 검출되어 본 연구
에서 동정을 실시하지 않았던 다양한 종류의 비브리오 균주들
이 제주도 내에 분포하고 있음을 확인할 수 있었다(Jo, 2006).
넙치로부터 분리한 어병세균 내 Em 내성균주는 약제감수성
을 통해 증식억제대를 CLSI (2017)에서 내성의 기준으로 보는
13 mm 이하로 규정하였으나 내성을 보이는 모든 균주는 증식
억제대를 형성하지 않았다. 그 결과 S. parauberis 33균주, E. 
tarda 39균주, Vibrio sp. 9균주로 총 81균주를 내성균주로 구분
하였다. 2016년과 2017년도에 분리한 어병세균 내 내성균주는 
각각 47균주(30.1%), 32균주(22.4%)로 Em 내성균 발생률이 
감소한 것을 확인하였다. 이에 조사기간 내 균종 별 발생비율을 
조사한 결과, E. tarda 균주는 2016년과 2017년에 각각 42.9%, 
56.3%의 내성균이 확인되었으며, Vibrio sp. 균주도 10.2%, 
12.5%로 E. tarda 균주와 유사하게 조사기간동안 내성균의 출
현이 증가한 것을 확인할 수 있었다. 그러나 S. parauberis 균
주는 각 년도에 대해 23균주(46.9%), 10균주(31.3%)로 감소
한 것을 확인하였다. 각 균종 별 내성균 발생양상은 조사기간
이 짧아 규정하기에 어려움이 있으며, 추후 Em 내성균주 발생
에 대한 지속적인 모니터링이 실시되어져야 할 것으로 판단된
다. Em 내성균주들은 MIC test를 통해 내성수준을 살펴본 후, 
균주들이 지니고 있는 내성인자의 유전형을 PCR을 통해 분석
하였다. CLSI 판단 기준(>8 μg/mL)에 따라 내성균주를 구분하
였을 때, Vibrio sp. 균주 내 확인된 Em 내성균주는 총 2균주로, 
본 연구에서 검출을 시도한 어떠한 gene도 확인되지 않았다. 이
전 Luna et al. (1999)와 Portillo et al. (2000)은 장구균의 내성
에 주로 erm (B) 유전자가 관여하며, 일부에서 erm (A)가 존재
한다고 보고하였다. 본 연구에서도 S. parauberis 에서 erm (B)
가 24균주, erm (A)가 1균주로 확인되어 이전의 보고와 유사한 
결과를 확인할 수 있었다. E. tarda를 대상으로 Em에 대한 내성
비율을 조사하고 유전자 분석을 실시한 이전의 연구는 없었으
며, 본 연구가 국내에서의 첫 보고라고 할 수 있다. E. tarda의 
39균주가 Em에 대해 내성을 보였지만 erm (B)는 5균주에서
만 확인할 수 있었다(Fig. 2). E. tarda와 Vibrio sp.의 내성수준
이 S. parauberis에서 보다 낮게 나타나는 것은 Em과 같은 항생
제가 그람음성균보다 그람양성균에 높은 활성을 보인다는 보
고와 연관성이 있을 것으로 여겨진다(Hiroshi, 1996). 또한, 내
성을 가지고 있지만 erm 및 mef 유전자를 확인할 수 없는 균주
는 본 연구에서 검출을 시도하지 않은 다른 유전형이나 새로운 
종류의 내성인자 출현 등의 결과로 해석할 수 있으며, Lee et al. 
(2010a)의 연구에서는 Em 내성유전자 검출을 위해 erm과 mef 
유전자 외 msr 유전자를 추가적으로 실험을 실시하였으나 검출
되지 않았으며, erm (B)와 mef (A)가 높은 비율로 확인되었다 

보고하였다. 이에 본 연구에서도 그람양성균에 대해 msr 유전
자의 primer를 제작하여 존재유무를 확인할 필요가 있다고 생
각된다. 또한, 비브리오에서는 mef 유전자 외 mph 유전자의 확
인이 보고되어 있으며 추후 이에 대한 확인유무도 필요할 것으
로 판단된다(Nonaka et al., 2015).

 국내 양식현장에서는 외국에 비해 비교적 자유롭게 항생제
를 투여하고 있기 때문에 기존에 존재한다고 보고되어진 유전
자 이외의 새로운 내성결정인자가 발생할 가능성이 높으며, 이
를 방지하기 위한 지속적인 연구가 필요하다. 본 연구 결과는 국
내 양식넙치에서 분리되는 어병세균 내 다양한 계열의 항생제 
내성비율 및 Em 내성유전자 분포에 관한 기초자료로 활용될 수 
있을 것으로 사료된다.
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