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Trichophyton rubrum is one of the well-known pathogenic fungi and causes dermatophytosis and cutaneous mycosis 
in human world widely. However, there are not an available sequence type (ST) classification methods and previous 
studies for T. rubrum until now. Therefore, currently, molecular biological tools using their DNA sequences are used for 
genotype identification and classification. In the present study, in order to characterize the genetic diversity and the 
phylogenetic relation of T. rubrum clinical isolates, five different housekeeping genes, such as actin (ACT), calmodulin 
(CAL), RNA polymerase II (RPB2), superoxide dismutase 2 (SOD2), and β-tubulin (BT2) were analyzed using by multi-
locus sequence typing (MLST). Also, DNA sequence analysis was performed to examine the differences between the 
sequences of Trichophyton strains and the identified genetic variations sequence. As a result, most of the sequences 
were shown to have highly matched rates in their housekeeping genes. However, genetic variations were found on three 
different positions of β-tubulin gene and were shown to have changed from C→G (1766), G→T (1876), and C→A 
(1886). To confirm the association with T. rubrum inheritance, a phylogenetic tree analysis was performed. It was classified 
as four clusters, but there was little significant correlation. Even so, MLST analysis is believed to be helpful for determining 
the genetic variations of T. rubrum in cases where there is more large-scale data accumulation. In conclusion, the present 
study demonstrated the first MLST analysis of T. rubrum in Korea and explored the possibility that MLST could be a 
useful tool for studying the epidemiology and evolution of T. rubrum through further studies. 
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서  론 

 
피부 진균 감염증은 피부, 머리카락, 손톱, 발톱의 각질

을 침습하는 피부사상균에 의해 일어나는 주요 진균 감
염이다(Kwon-Chung and Bennett, 1992). 감염 시 원형으로 
확산되는 임상증상으로 인해 'Ringworm'으로도 알려져 있
으며, 최근 'Tinea'로 통일하여 사용하고 있다(Lee et al., 
1995). Epidermophyton, Microsporum, Trichophyton의 세 가지 
속으로 대표되는 피부사상균(Dermatophyte)은 피부 진균증

(Cutaneous mycosis)을 나타내며, 비감염성 조건뿐만 아니

라 심각한 감염을 제어하기 위한 면역 억제제의 과다 사
용 때문에 피부사상균에 의한 감염의 중요성이 과거보다 
더 강조되고 있는 상황이다(Atef et al., 2008; Kim and Kim, 
2016). 이 진균들은 각질(Keratin)을 분해하는 각질 분해효

소(Keratinase)를 생성하면서 표면피부조직을 침습하여 인
간과 동물의 피부 각화조직에 감염되어 Dermatophytosis, 
Tinea와 Trichophytosis라 불리는 피부 진균증의 원인이 되
는 것으로 보고되어 있다(Atef et al., 2008; Vikesh and 
Prakash, 2014). 

인체 친화성 피부사상균인 Trichophyton rubrum은 족부 
백선에서 감염이 시작하여 수부 백선, 서혜부 백선, 손톱

과 발톱(조갑 백선) 등의 부위로 퍼지며, 가벼운 증상이지

만 만성으로 진행하여 치료가 어려운 경향이 있는 것으로 
알려져 있다(Oh and Ahn, 2009). 전 세계적으로 가장 빈도

가 높은 피부 진균 종은 T. rubrum으로, 1910년 Castellani에 
의해 처음으로 명명되었으며(Yang, 1949), 약 30년 전에는 
English 등이 T. rubrum 감염으로 인한 백선증의 높은 유병

률을 보고했다(Judy et al., 1998). 
현재 피부 진균 감염증은 인체 감염 부위 또는 증상에 

따라 분류 및 진단 후 항진균제의 처방이 이루어 지고 있
으며, 원인 진균의 일반적인 동정은 형태학적, 생화학적 
특성을 기반으로 하고 있다(Kim et al., 2011). Trichophyton 
속의 경우 잘 발달된 대분생자(Macroconidia)와 소분생자

(Microconidia)를 생성하며 약 20여 종이 알려져 있으나 대, 
소분생자를 모두 생성하는 균종과 분생자를 생성하지 않
는 균종 등 다양한 특성을 가지고 있어, 실험실 내에서의 
형태학적 진단이 어려운 것으로 알려져 있다(Weitzman 
and Summerbell, 1995). 또한 균종 간 다양성이 적거나 동
일한 부분이 많아 정확한 동정을 위해 형태학적 진단 외 
다른 동정법이 요구되고 있다. 최근 다면 젤 전기영동법

(Pulsed field gel electrophoresis, PFGE), Random amplified 

polymorphic DNA analysis (RAPD), NTS와 Internal transcribed 
spacer (ITS) primer를 이용한 중합효소 연쇄반응법(Poly- 
merase chain reaction, PCR), Nested-PCR, PCR을 이용한 제
한효소 단편 다형성 분석법(PCR-restriction fragment length 
polymorphism, PCR-RFLP), Arbitrary primer PCR, ITS region 
sequence analysis를 포함한 분자유전학적 기법들이 피부사

상균 종 및 균주의 동정을 위해 사용되어 왔다(Anderson 
et al., 1996; Semighini et al., 2001; Dodgson et al., 2003; Balajee 
et al., 2006; Litvintseva et al., 2006; Anne et al., 2010; Kim et al., 
2011; Jin et al., 2014). 

이러한 분자생물학적 분석방법 중 진균의 유전자에 존
재하는 매우 가변적인 Microsatellite인 단순 반복 뉴클레

오티드(GACA)를 이용한 유전자 증폭법은 피부 백선 감염

과 병원성 Candida 종의 효율적인 동정을 비롯한 인체 병
원성 진균 분류와 동정을 위해 이용되고 있으며(Atef et al., 
2008; Guofang et al., 2014), 또 다른 분자생물학적 분석 기
법인 Multi-locus sequence typing (MLST)은 세균 및 진균의 
동정을 위해 몇 개의 유전자 염기서열을 이용하여 염기

서열 분석을 통해 얻어진 정보를 통해 종(Species) 단계의 
진균 동정은 물론 단일 클론인지, 또는 혼합된 클론인지

를 확인할 수 있어 정확한 동정을 할 수 있는 장점이 있
는 것으로 보고되어 있다(Bongnoux et al., 2003; John and 
Matthew, 2003; Anne et al., 2010). MLST에서 주로 사용되는 
유전자는 유전자 다형성(Polymorphism)과 microsatellite가 
존재하는 유전자들로 약 10개 정도의 Housekeeping 유전

자를 대상으로 분석하며, 해당 유전자 부위 약 200~500 
bp 정도 영역을 Typing에 이용하고 있다. 기존에 많이 사
용되었던 Multi-locus enzyme electrophoresis (MLEE)는 분석

에 많은 수의 균주가 필요하고, 숨겨진 변이(Variation)를 
분석할 수 없었던 점과 Phenotyping이나 Mating test를 통
해서 동정하지 못했던 부분까지도 MLST는 분석이 가능

한 장점이 있는 것으로 알려져 있다. 
MLST 분석을 통한 진균 분석에 있어서 최초로 Candida 

albicans 동정에 이용된 후 Coccidioides immitis, Histoplasma 
capsulatum, Cryptococcus neoformans, Fusarium oxysporum
과 같은 전신성 진균증 및 식물 병원성 진균 등에 적용

되어 이미 그 결과가 보고되어 있다(Dodgson et al., 2003; 
Bougnoux et al., 2003; Litvintseva et al., 2006). 

백선증(Dermatophytosis, tinea, ringworm, trichophytosis)은 
수의학 및 공중 보건과 관련성을 가지고 있고, 지리적 분
포와 기타 역학적 인자들인 연령, 성별과 계절 등에 의해 
영향을 받는 것으로 보고되어 있다(Lee et al., 1995; Kim et 
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al., 2001). 이러한 이유로 MLST 분석법은 동일 균주 간에

도 유전학적 및 형태학적 특성이 다른 양상으로 분석될 
수 있어, 균주 간 구분을 통해 균의 감염 경로 추적이 가
능하여 재감염, 재발 및 새로운 변이 균주의 감염이 만성 
감염에 의한 것인지 분석이 가능한 것으로 보고되어 있다

(Bernhardt et al., 2013). 
아직까지 가장 흔하게 나타나는 인체 진균 감염증의 원

인체인 T. rubrum을 대상으로 MLST를 수행한 연구는 보
고된 바 없었다. 따라서, 본 연구에서는 임상 검체에서 분
리된 T. rubrum 균주들에 대해 형태학적 분석과 분자유전

학적 분석인 MLST를 실시하여, MLST 기법이 T. rubrum
의 분자유전학적 특성 분석 및 역학적 조사를 실시하는

데 활용될 수 있을 지와 이를 이용해 백선증 원인균의 정
확한 동정을 위한 적용 가능성을 분석해 보고자 하였다. 

 
재료 및 방법 

연구 균주 

국내 3차 의료기관의 내원 환자로부터 분리, 배양 후 
형태학적 동정 및 분자생물학적 동정이 완료되어 한국의

진균자원은행(Korean Collection of Medical Fungi, KCMF)에 
기탁되어 보관중인 의진균자원 중 T. rubrum 30주를 분양 
받아 본 연구에 사용하였다. 분양 받은 임상분리 균주 간
의 임상 역학적 특성을 분석하기 위해 환자의 성별, 연령, 
분리된 검체의 종류 및 주 질환 등의 일반적인 환자의 임
상정보 또한 KCMF로부터 제공받아 사용하였다(Table 1). 

Genomic DNA (gDNA) 추출 

20~30 mL의 Sabouraud dextrose 액체 배지를 이용하여 
25℃에서 3~4일간 120 RPM으로 교반하면서 배양을 실시

하였다. 균사체가 충분히 자란 후 멸균된 거즈로 걸러내

고 멸균 증류수로 3회 세척하였다. 균사체는 수분을 완전

히 제거하고, 1.5 mL tube로 옮긴 후 Deep freezer에서 급속 
동결시킨 후 동결 건조기를 이용하여 균사체는 5 mmTorr 
이하의 압력에서 완전히 동결 건조시켰다. 건조된 균사체 
20~300 mg을 Sea sand (15~20 mesh, Sigma, USA) 소량을 
첨가한 후 액체질소를 이용해 빠르고 강하게 분쇄하였다. 
균사체 분말의 적당량을 새 1.5 mL tube로 옮긴 후 CTAB 
(Cetyltrimethyllammonium bromide) 방법을 기준으로 Geno- 
mic DNA (gDNA)를 추출하였다. 400 μL의 Lysis buffer 
(200 mM Tris-Cl, pH 8.0), 200 mM NaCl, 30 mM EDTA, 0.5% 
SDS, Proteinase K 5 μL를 첨가하여 37℃에서 1시간 Incu- 

bation한 후 400 μL 2 × CTAB solution (2% CTAB, pH 8.0 
1 mM EDTA)을 첨가하고 Inverting하여 천천히 섞어주었다. 
이후 700 μL의 Chloroform : Isoamylalcohol (24:1)을 첨가하

고, 12,000 x g에서 10분간 원심분리하고 상층액 600 μL를 
새로운 1.5 mL tube로 옮긴 후 0.7 × Volume (420 μL)의 
Isopropanol을 첨가하고 -20℃ 냉동고에서 30분간 방치한 
후 다시 12,000 x g로 원심분리하였다. 상층액을 제거한 후 
남아 있는 DNA pellet은 70% EtOH 500 μL로 세척한 뒤 
Vacuum pump를 이용해 15분간 건조시킨 후 Tris-EDTA 
buffer에 DNA를 녹였다. 마지막으로 RNase (10 mg/mL) 
2 μL를 첨가하여 RNA를 제거한 후 사용 전까지 냉동보관 
하였다. 

T. rubrum 임상분리 균주의 Multi locus sequence typing 

(MLST) 분석 

T. rubrum 균주를 대상으로 MLST 분석을 통해 Sequence 
type (ST) 분석을 실시한 기존 연구가 없었기 때문에, 피부

사상균과 특성이 유사한 사상균에 속하는 Scedosporium 
apiospermum을 기준으로 하여 ST 분석에 사용되고 있는 
Housekeeping gene 다섯 종류를 MLST 분석을 위한 타겟으

로 설정하였고, National Center for Biotechnology Information 
(NCBI) GenBank의 유전자 Database에서 T. rubrum의 다섯 
가지 유전자의 gDNA 염기서열을 참고로 하여 Oligonu- 
cleotide primer set을 디자인 및 제작하였다(Table 2). 

분석 대상 유전자의 염기서열 분석이 완료된 후 유전자

의 염기서열 차이를 분석하기 위해 유전자의 일부 염기서

열을 따로 분리하여 여러 개의 유전자를 하나의 파일로 
결합하였고, 결합된 염기서열 정보를 이용하여 염기서열

의 차이를 분석하였다(Fig. 1). T. rubrum의 경우 Allele type
이나 ST이 아직 정의되어 있지 않아 ST 분석은 생략하였

다. T. rubrum 임상분리 균주들의 유전학적 연관성 분석을 
위해 Phylogenetic tree 분석을 추가적으로 수행하였다. 다
섯 가지 표적 유전자 각각의 염기서열을 Molecular Evo- 
lutionary Genetics Analysis (MEGA) v. 7.0 프로그램을 통해 
하나의 파일로 결합하였고, 결합된 염기서열 정보를 이용

해 1,000 bootstrap replication 조건으로 unweighted pair group 
method using arithmetic average (UPGMA) dendrogram을 생성

하였고, 유전적 Cluster 및 연관성을 구분 짓기 위해 Cut-
off limit을 0.05 Generic distance로 설정하여 분석하였다. 
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결  과 

주 질환별 환자 및 검체별 분석 

주 질환에 따른 환자 분포에서는 조갑 진균증(Tinea 
unguium)이 12건(40%)으로 가장 많은 비중을 차지했고, 
다음으로는 피부염(Dermatitis)이 4건(13.3%)이었으며, T. 
rubrum이 분리된 임상 검체의 종류는 손톱, 발톱 검체가 
17건(56.7%)으로 가장 많았고, 다음으로 피부 및 조직 검
체가 13건(43.3%)으로 많았다. 

MLST 분석을 위한 유전자 증폭 및 Nucleotide 

substitution 분석 

T. rubrum 임상분리 균주 30주에 대한 MLST 분석을 위
해 Actin (ACT, 750 bp), Calmodulin (CAL, 500 bp), RNA 
polymerase II (RPB2, 850 bp), Superoxide dismutase 2 (SOD2, 
1,300 bp), β-tubulin (BT2, 550 bp)을 포함한 5개의 House- 
keeping gene을 대상으로 PCR을 수행하였다. 증폭된 PCR 
산물을 대상으로 염기서열 분석을 실시한 결과, T. rubrum  

Table 1. Fungal strains and clinical data for this study 

Strain No. 
Clinical data 

Specimen Sex Age Diagnosis 
1 Skin swab M 60 Seborrhoeic keratosis 
2 Forearm (Rt.) F 70 Tinea corporis 
3 Tissue M 60 Nummular dermatitis 
4 Others M 30 Tinea corporis 
5 Toe nail (Lt. 2nd) F 52 Tinea unguium 
6 Toe nail (Lt. 1st) M 63 Tinea unguium 
7 Toe nail (Lt. 2nd) M 58 Tinea unguium 
8 Others M 40 Cellulitis 
9 Toe nail (Rt. 5th) F 67 Other rosacea 
10 Finger nail (Lt. 1st) F 64 Other prurigo 
11 Tissue M 62 Irritant contact dermatitis 
12 Toe nail (Lt. 4th) M 59 Onychomycosis 
13 Toe nail (Lt. 4th) M 54 Tinea unguium 
14 Others M 76 Atopic dermatitis 
15 Toe nail (Lt. 1st) F 10 Tinea unguium 
16 Tissue F 65 Onychomycosis 
17 Others F 85 Tinea unguium 
18 Toe nail (Rt. 4th) M 85 Contact dermatitis 
19 Toe nail (Lt. 1st) M 19 Vitiligo 
20 Toe nail (Rt. 1st) F 5 Tinea unguium 
21 Groin M 35 Tinea corporis 
22 Toe nail (Rt. 1st) M 30 Tinea unguium 
23 Toe nail (Rt. 1st) M 59 Tinea unguium 
24 Tissue F 63 Tinea corporis 
25 Finger nail M 53 Tinea unguium 
26 Toe nail (Rt. 1st) M 82 Tinea unguium 
27 Others M 59 Tinea unguium 
28 Toe nail (Lt. 2nd) M 54 Tinea cruris 
29 Foot F 77 Tinea pedis 
30 Arm M 56 Psoriasis (unspecified) 
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임상분리 균주들의 대부분의 Housekeeping 유전자에서는 
염기서열이 모두 일치하는 결과를 보였다. 그러나, β-tubulin 
유전자(BT2)에서 3개의 위치에서 염기서열의 변이가 다양

하게 나타남을 확인하였다(Fig. 1). 변이가 나타난 세 염기

는 주로 C→G (1766), G→T (1876), 그리고 C→A (1886)로 
치환이 발생한 것을 확인하였다. 

 

 
 
 

Phylogenetic tree 상관성 분석 

T. rubrum 임상분리 균주들의 분자유전학적 연관성을 
파악하기 위해 Phylogenetic tree 분석을 수행하였다. Cluster 
분류를 위한 Cut-off limit을 0.05 Generic distance로 설정하

였고, 그 결과 Cluster 1부터 Cluster 4까지 총 4개의 Cluster 

Table 2. Specific oligonucleotide primer sets for T. rubrum MLST analysis 

Target gene Locus Sequences (5' to 3') Amplicon size
(bp) 

ACT Actin 
Forward primer : TGG GAC GAT ATG GAI AAI ATC TGG CA 

750 
Reverse primer : TCI TCG TAT TCT TGC TTI GAI ATC CAC AT 

CAL Calmodulin 
Forward primer : GAC TAT TCA CTA ACA ACG CTG TG 

500 
Reverse primer : GTC TAG TAT AAT CAA ATC GTT AGA G 

RPB2 RNA polymerase II 
Forward primer : GAY GAY MGW GAT CAY TTY GG 

850 
Reverse primer : CCC ATR GCT TGY TIR CCC AT 

SOD2 Superoxide dismutase II 
Forward primer : TCA CCA CGA TAA ACA CCA CC 

1,300 
Reverse primer : CGT CGA TAC CCA AGA GAG GA 

BT2 Beta-tubulin 
Forward primer : GGT AAC CAA ATC GGT GCT GCT TTC 

550 
Reverse primer : ACC CTC AGT GTA GTG ACC CTT GGC 

*I=, Y=T or C, M=A or C, W=A or T, R=G or A. 

Fig. 1. Nucleotide substitutions in BT2 gene of T. rubrum clinical isolates. Genetic variations of T. rubrum clinical isolates were found
on three different positions of β-tubulin gene and were shown to have changed from C→G (1766), G→T (1876), and C→A (1886). 
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로 구분되었다(Fig. 2). T. rubrum 임상분리 균주 간 분자유

전학적 연관성 차이를 분석한 결과, Cluster 1의 경우 Tinea 
unguium 환자가 4명으로 가장 많은 분포를 보였고(Table 

3), Cluster 2의 경우 질병에서의 차이는 없었으나 대부분이 
남자 환자에서 많이 나타남을 확인할 수 있었다. 하지만, 
균이 분리된 환자 성별 간의 통계학적인 유의성은 나타내

Table 3. Type of dermatophytosis and clinical specimen sources according to the molecular genetic cluster of T. rubrum clinical isolates

Clusters Diagnosis No. of cases Specimens No. of cases Sex (M/F) 

I (N=10) 

Tinea unguium 4 Nail 4 

6/4 
Others 3 Others 4 
Cruris 1 Skin 2 
Pedis 1 
Corporis 1 

II (N=8) 

Tinea unguium 2 Nail 3 

7/1 

Dermatitis 2 Tissue 3 
Cellulitis 1 Skin 2 
Tinea corporis 1 
Seborrhoeic keratosis 1 
Onychomycosis 1 

III (N=9) 

Tinea unguium 5 Nail 7 

6/3 
Tinea corporis 2 Arm 1 
Vitiligo 1 Others 1 
Onychomycosis 1 

IV (N=3) 
Tinea unguium 1 Nail 2 

1/2 Dermatitis 1 Tissue 1 
Rosacea 1 

 
 

 

Fig. 2. Dendrogram of a total of 30 T. rubrum
clinical isolates determined by MLST with five
housekeeping genes. It was classified as four clus-
ters, however there was little significant correlation.
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지 않았다. Cluster 3의 경우는 주 질환이 Tinea unguium인 
환자가 5명이었으며, 대부분 손, 발톱에서 분리된 균주들

로 확인되었다. Cluster 4에서는 균주 간의 뚜렷한 차이를 
보이지 않았다. 

 
고  찰 

 
2006년부터 2010년까지 국내 진균 감염증 건강보험 청

구 자료를 분석한 결과에 따르면, 연평균 인구의 9.4%가 
진균증으로 치료를 받고 있으며, 이 중 백선증에 의한 감
염이 6.5%를 차지하였다. 2010년 한 해 동안 백선증에 의
한 요양급여 비용은 3,205억을 사용하여 매우 높은 것으

로 알려져 있다(Yoon et al., 2014). 최근 보고에 의하면, 현
재 한국의 경우 약 40여 종의 피부사상균이 동정되었으

며, 주로 T. rubrum, T. mentagrophytes, M. canis, E. floccosum 
등이 대표 균종이다. 하지만 예전에 주로 동정되던 M. 
ferrugineum, T. schoenleinii 등은 현재 거의 사라진 것으로 
보고되고 있다. 현재 국내에서 가장 높은 빈도로 발생하고 
있는 균종 역시 T. rubrum으로 보고자에 따라 다양한 수
치를 보이나 대개 80~92% 정도의 발생 빈도를 보이고 있
으며, T. mentagrophytes와 M. canis 등은 10%대 이하로 감
소하는 추세를 보이고 있다. 1979년에서 2013년까지 국내

의 T. rubrum에 의한 진균 감염 환자 수는 매년 1,436명에

서 5,565명 수준으로 평균 3,310명이 발생하였으며, 1979년 
이후 꾸준한 증가 추세를 보이고 있다(Lee et al., 2015). 

최근 진균 종의 정확한 동정과 유전자형 분석 및 분자

유전학적 변이 유형을 연구하기 위해 소개되고 있는 다양

한 분자생물학적 분석법들은 특정 표적 유전자를 증폭하

여 분석하는 방법을 기본적으로 사용하고 있으며, 대표적

으로 교잡법(Hybridization), PFGE, RFLP, AFLP, RAPD, 염기

서열 분석법 등이 존재한다(Anderson et al., 1996; Semighini 
et al., 2001; Dodgson et al., 2003; Balajee et al., 2006; Litvintseva 
et al., 2006; Anne et al., 2010; Kim et al., 2011; Jin et al., 2014). 
하지만, 유전적 변이가 많이 발생하는 진균 종의 경우 분
석에 한계가 있으며, PCR 증폭물의 밴드 패턴 분석(Poly- 
morphism)에 있어서 연구자 또는 실험실마다 결과가 일정

치 않아 사용에 제한적이며, 표준화가 어려운 단점이 있
는 것으로 보고된 바 있다(Bidet et al., 2000). 특히, PFGE
법은 분석시간이 4~5일로 노동 집약적이며, 결과 분석에 
자의적인 견해가 개입될 수 있는 단점이 있는 것으로 알
려져 있다. 최근 이용이 되고 있는 MLST 기법은 진균의 
유전자 중 4~10개의 Housekeeping gene을 선정하여 염기

서열 분석을 통해 균종, 균주 별 또는 유전자형 구별이 가
능한 동시에 유전자 변이 분석이 가능하여 전 세계적으로 
진균의 분포, 호발 원인균 등 분자역학적 분석이 가능하

다는 장점이 있는 것으로 보고되고 있다(Byun et al., 2012). 
진균을 대상으로 한 MLST 분석을 이용한 역학적 연구

는 최초로 Candida albicans의 유전자형 분석에 이용된 이
후, Coccidioides immitis, Histoplasma capsulatum, Cryptococcus 
neoformans, Fusarium oxysporum과 같은 인체 전신 감염성 
진균 및 식물 병원성 진균 등에 적용되어 이미 그 결과가 
보고되어 있다(Dodgson et al., 2003; Bougnoux et al., 2003; 
Litvintseva et al., 2006). 동일 균주 간에도 유전학적 및 형
태학적 특성이 서로 다른 양상으로 분석될 수 있기 때문

에, 균주 간 구분을 통해 진균의 감염 경로 추적이 가능

하여 재감염, 재발 및 새로운 변이 균주의 감염이 만성 감
염에 의한 것인지 분석이 가능한 것으로 보고되어 있다

(John and Matthew, 2003). 이는 현재 광범위 항진균제의 처
방보다 적절한 항균제의 처방 및 치료에 도움을 줄 수 있
고 항진균제 내성균의 출현을 감시할 수 있으며 더불어 
지리적, 시간적인 역학 조사의 방법으로 적용될 수 있을 
것으로 여겨지고 있다. 

그러나 백선증의 원인 진균으로서 T. rubrum에 대한 
MLST를 이용한 분석은 아직 보고된 바 없어 본 연구에서

는 MLST 기법이 T. rubrum의 분석에 이용될 수 있는 지
와 이를 이용하여 백선증의 원인균 동정에 관한 가능성을 
분석하였다. MLST 분석에 있어서 T. rubrum 30검체에 대
해 actin (ACT), calmodulin (CAL), RNA polymerase II (RPB2), 
superoxide dusmutase 2 (SOD2) 및 β-tubulin (BT2)를 포함한 
5개의 Housekeeping gene을 대상으로 염기서열에서의 변
화를 분석한 결과, 대부분의 유전자에서 원인균 동정 결
과가 T. rubrum으로 모두 일치하는 결과를 보였다. 그러나, 
β-tubulin 유전자(BT2)에서 3개의 염기 위치에서 변이가 다
양하게 나타남을 확인하였으며 변이가 나타난 세 염기는 
주로 C→G (1766), G→T (1876), 그리고 C→A (1886)로 치
환을 보였다. 

T. rubrum의 분자유전학적 연관성 분석을 위해 Phylo- 
genetic tree 분석을 수행한 결과, 크게 4개의 Cluster로 구
분되었으나 각 Cluster 마다의 연관성은 서로 크지 않은 
것으로 나타났다. 본 연구에서 MLST 분석의 표적으로 
사용된 5가지 종류의 Housekeeping gene 중 BT2에서만 
Nucleotide substitution이 확인되었기 때문에, BT2에서의 
유전적 변이가 4가지 Cluster로의 구분에 큰 영향을 준 것
으로 사료되며, 이후 T. rubrum의 ST 분석을 위한 하나의 
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지표로 활용이 가능할 것으로 사료된다. 하지만, 추후 BT2
에 의해 구분된 Cluster 간의 표현형으로 나타나는 특성 
차이를 규명하기 위해서는 추가적인 연구가 필요할 것으

로 사료된다. T. rubrum 균주 간 임상적 연관성 분석에서

는 Cluster 1의 경우 Tinea unguium 환자가 4명으로 가장 
많은 분포를 보였고, Cluster 2의 경우 질병에서의 차이는 
없었으나 대부분이 남자 환자였다. Cluster 3의 경우는 주 
질환이 Tinea unguium인 환자가 5명이였으며, 대부분 손, 
발톱에서 분리된 균주였다. Cluster 4에서는 뚜렷한 차이를 
보이지 않았다. 

본 연구에서 사용한 검체의 수가 제한적이긴 하나, 지
금까지 진균 종에서의 MLST 분석은 Coccidioides immitis, 
Histoplasma capsulatum, Fusarium oxysporum 등 특정 사상

균에 대해서만 한정적으로 이루어 졌지만, 본 연구에서 T. 
rubrum를 대상으로 유전적 변이 및 분자역학적 분석을 위
해 MLST법의 적용 가능성을 탐색하였다는 점에서 의미

가 있다고 할 수 있다. 향후 추가적인 연구를 통해 전국 
단위의 분리 균주를 대상으로 한 연구 결과를 데이터베이

스화 한다면 T. rubrum의 검체 별 유전적 변이 패턴, 항진

균제 내성 패턴, 지역적, 시간적 변이 등에 대한 국내 피
부 진균증 대표 원인균에 관한 정확한 분자역학적 분석이 
가능할 것으로 생각된다. 

본 연구를 통해 T. rubrum에 대한 MLST 분석의 가능성

을 확인함으로써 이를 기반으로 한 전 세계의 균주 간 분
자유전학적 다양성이나 분자역학적 특성 파악이 가능할 
수 있을 것으로 사료되며, 정확한 데이터베이스가 축적된

다면 임상적으로 다방면에서 이용될 수 있을 것으로 예상

된다. 또한, 국내뿐만 아니라 세계적으로도 피부 진균증의 
유병률이 전 세계 인구의 약 20%에 달하고 있고, 그 중 
피부 진균증의 80~90%가 T. rubrum이 원인이 되고 있기 
때문에, T. rubrum에 대한 정확한 진단과 분자역학적 분석

에 관한 결과들이 이후 감염증의 조기 치료와 감염 전파 
예방에 도움을 줄 뿐만 아니라 역학적 감시체계를 구축하

는데 큰 기여를 할 수 있을 것으로 사료된다. 
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