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Correlation Between Staphylococcal Cassette Chromosome mec Type and 
Coagulase Serotype of Methicillin-Resistant Staphylococcus aureus 
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Staphylococcal cassette chromosome mec (SCCmec) type and coagulase serotype are important epidemiologic factors 
in methicillin-resistant Staphylococcus aureus (MRSA). To investigate correlation between SCCmec type and coagulase 
serotype of MRSA, we analyzed SCCmec types of MRSA strains isolated from clinical sources and compared the 
results to coagulase serotypes and antimicrobial susceptibility patterns. A total of 108 MRSA isolates were classified 
into four SCCmec types: II (55.6%), IV (21.3%) III (13.0%) and IIIA (8.3%), and five coagulase serotypes: II (54.6%), 
IV (21.3%), V (18.5%) and VII (2.8%). All of coagulase type II, IV and V strains belonged to SCCmec type II, III/IIIA 
and IV, respectively. SCCmec types II, III and IIIA were multidrug resistant, whereas SCCmec type IV strains were 
non-multidrug resistant except beta-lactams and erythromycin. The data provide that there is a significant correlation 
between SCCmec types and phenotypic characteristic of coagulase serotypes. 
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서 론 

 
Staphylococcus aureus (S. aureus)는 화농성 감염증의 주 

원인균으로서 인체에 광범위한 질환을 일으키는 병원성 
세균이다. 1961년 영국병원에서 처음으로 S. aureus 감염

의 치료제로 광범위하게 사용하던 penicillinase-resistant 
항생제인 methicillin에 내성을 가지는 methicillin-resistant 
S. aureus (MRSA) 균주가 출현하였으며, 1970년대 이르러

서는 병원내 감염을 일으키는 중요한 세균이 되었고, 현
재는 다약제 내성 MRSA의 증가로 전세계적으로 심각

한 문제로 인식되고 있다 (1, 2). 우리나라에서도 최근에 

MRSA 분리율이 70% 이상에 이르고 있음이 보고되었

다 (3, 4). 일반적으로 MRSA 감염은 병원 입원환자에서 
주로 발생하였으나, 최근에는 지역사회의 집단생활 환

경에서 쉽게 전파되어지고 있어, 지역사회 관련 MRSA 
(community associated, CA-MRSA) 감염에 따른 유행성균

주 출현에 대한 역학적 연구가 활발히 이루어지고 있

다 (5~7). 
MRSA의 내성기전은 beta-lactam 계열 항생제에 대한 

친화성이 낮은 penicillin-binding protein 2a (PBP2a)의 유도 
생산에 의한 것으로서 S. aureus 유전체 중 staphylococcal 
cassette chromosome mec (SCCmec)이라는 이동성 유전자

에 위치한 mecA 유전자에 의하여 결정된다. SCCmec 유
전자 복합체는 약 20~67 kb 사이의 다양한 크기로 구성

되어 있으며, mecA 유전자 복합체와 chromosomal cassette 
recombinase (ccr) 유전자 복합체를 포함한 여러 인자의 
조합에 따라 5가지 SCCmec형 (I-V)과 여러 가지 아형으

로 분류하고 있다 (8~10). 또한 SCCmec형의 특성에 따

라 병원감염 MRSA와 지역사회 관련 MRSA 균주의 연
관성이 알려져 있어, 이 균주의 역학적 연구에 SCCmec 
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유형 분석이 많이 이용되고 있다 (11, 12). 
S. aureus는 세포외 분비 단백질 성분으로, coagulase, 

Panton-Valentine leukocidin (PVL), staphylococcal enterotoxin 
(SE), toxic shock syndrome toxin-1 (TSST-1) 등과 같은 여러 
종류의 병독성 인자를 생성한다 (6, 13, 14). Coagulase는 
사람이나 동물의 prothrombin을 활성화하여 섬유소원을 
섬유소로 변환시켜 혈장응고에 관여하는 효소로서 S. 
aureus의 분리동정에 결정적인 요인으로 잘 알려져 있다. 
이 단백질의 구조적 차이에 따라 항원성이 다른 8종 
(I-VIII)의 혈청형 (serotype)이 알려져 있으며 (15), 최근

에는 동물에서 분리된 S. aureus에서의 새로운 혈청형 2
종 (IX, X)이 추가되어 10종의 혈청형이 보고되었다 (16). 
Coagulase의 혈청형과 유전자형 분석은 S. aureus의 역학

적 연구에 유용한 자료로 이용되고 있으며, 다약제 내성

균주, 분리검체에 따라 coagulase의 형별 특성을 나타내

고 있다 (17). 환경오염, 항생제 남용 등에 의한 생태계의 
변화는 다약제 내성인자의 획득를 비롯한 병독성 인자의 
변형으로 이어져 새로운 환경에 적응할 수 있는 변이균

주의 출현을 가져올 것이며, 변이균종에 의한 감염은 치
료에 어려움은 물론 치명적인 결과를 가져올 수 있으리

라 생각된다. 
MRSA 유행균주에 대한 역학적 연구방법이 다양하게 

보고되고 있으며, 내성인자 획득에 의한 변이균주의 생물 
유전적 특성을 규명하기 위하여 많은 연구가 이루어지고 
있다. 본 연구에서는 S. aureus의 주요 효소인 coagulase 
항원성의 차이에 따른 약제내성율의 변화를 확인하고, 
methicillin 내성 유전자가 포함된 SCCmec형의 특성을 분
석하여 coagulase형별 특성과 항생제 감수성과의 상관

성을 비교하여 coagulase형별이 SCCmec 유전자 획득과 
methicillin 및 다약제 내성에 어떠한 연계성이 있는지 연
구하고자 하였다. 

 
재료 및 방법 

실험균주 

2005년 부산시 소재 3개 종합병원의 임상검체에서 분
리동정된 MRSA 108주를 수집하여 실험균주로 사용하였

다. MRSA 균이 분리된 검체의 종류는 농 (n=36), 귀분비

물 (n=25), 객담 (n=18), 혈액 (n=7), 피부 (n=6) 뇨 (n=3) 
등을 포함한 12부위였으며, 화농성 검체가 대부분을 차
지하였다. 

DNA 분리 및 methicillin 내성 유전자 (mecA) 확인 

균주의 genomic DNA 분리는 AccuPrep Genomic DNA 
Extraction Kit (Bioneer Co. Ltd., Seoul, Korea)를 이용하여 
추출하였다. Methicillin 내성 유전자인 mecA 유전자의 검
출은 Murakami 등 (18)의 방법을 응용하여 PCR법으로 
실시하였다. PCR 반응 혼합액은 AccuPower PCR Premix 
Kit (Bioneer Co. Ltd.)를 사용하여, DNA 시료 (25 ng) 0.5 
μl, primer (10 pmol)를 각각 1 μl 넣고 증류수로 총 20 μl
로 최종 부피를 맞추었다. PCR 반응조건은 94℃에서 5
분간 초기 반응, 94℃ 30초, 55℃ 30초, 72℃ 30분의 과정

으로 25회 반복하였고, 마지막으로 72℃에서 7분 연장으

로 PCR을 종결하였다. 증폭된 DNA 시료는 1.5% agarose 
gel을 통하여 전기영동을 실시하였고, 증폭산물의 크기를 
확인하여 mecA 유전자를 확인하였다. 

SCCmec 유전자형 분석 

SCCmec 유전자형 분석은 Oliveira 등의 방법 (10)에 따
라 8 locus (A-H)의 primer를 사용하였고 (Table 1), 3조합 
(AB, CD 및 E-H)으로 나누어 3번의 multiplex-PCR을 실

시하였다. PCR 반응 혼합액은 AccuPower PCR Premix Kit
를 사용하여, DNA 시료 (25 ng) 0.5 μl, 각 조합별 primer 
(10 pmol)를 각각 1 μl 넣고 증류수로 총 20 μl로 최종 부
피를 맞추었다. PCR 조건은 94℃에서 4분간 초기 반응, 
94℃ 30초, 53℃ 30초, 72℃ 1분의 과정으로 30회 반복하

였고, 마지막으로 72℃에서 4분 연장으로 PCR을 종결하

였다. 증폭된 DNA 시료는 1.5% agarose gel을 통하여 전
기영동을 실시하였고, 각 증폭산물의 크기를 확인하여 
SCCmec형을 결정하였다. 

Coagulase 혈청형 시험 

S. aureus의 coagulase 혈청형 분석은 8종 (Type I-VIII)
의 항혈청 (Denka Seiken Co, Tokyo, Japan)을 사용하여 
Hwang 등 (19)의 방법으로 분석하였다. Nutrient agar 배
지에 자란 한 집락을 5 ml brain heart infusion broth (BHI)
에 접종하여 37℃ shaking incubator에서 하룻밤 배양한 
후, 0.1 ml의 균배양액을 새로운 5 ml BHI broth에 접종하

여 4~5시간 배양하여 균의 농도가 108 CFU/ml 되게 조

정하고, 12000 rpm에서 20분 동안 원심분리하여 그 상층

액을 분석시료로 사용하였다. Coagulase 기질용액으로는 
polyethylene-aminocarpronic acid-fibrinogen (PAF)를 사용하
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였다. U-microplate 각 well에 항혈청 8종을 각각 10 μl 집
어넣고, 시료 10 μl를 각 항혈청이 들어 있는 well에 가하

여 가볍게 혼합한 다음 실온에서 5분 방치하였다. 그 다
음으로 PAF 기질용액을 각 well에 20 μl 넣은 후 37℃ 
incubator에서 2시간 이후 부터 30분 간격으로 형특이 
coagulase와 항혈청간의 중화 반응에 의한 응고억제반응 
여부를 관찰하였다. 

항생제 감수성 시험 

항생제 감수성 시험은 디스크 확산법으로 Clinical and 
Laboratory Standard Institute (CLSI) 기준에 따라 실시하였

다 (20). 항생제의 종류는 penicillin, oxacillin, clindamycin, 
ciprofloxacin, erythromycin, gentamicin, tetracycline, teicoplanin, 
trimethoprim-sulfamethoxazole (SXT), vancomycin을 사용하

였다. 
 

결 과 

Methicillin 내성균주로부터 mecA 유전자 확인 

환자의 가검물에서 분리된 S. aureus 중 항생제 감수성 

 
 
 
 
 
 

시험 결과에서 oxacillin 내성균주로 확인된 총 108 MRSA 
균주를 대상으로 mecA 유전자에 대한 특이 primer를 이

용하여 PCR을 실시한 결과, 모든 MRSA 균주에서 533 
bp 크기의 mecA 유전자가 검출되었다 (Fig. 1). 

SCCmec 유전자형 

Methicillin 내성 유전자가 확인된 MRSA의 SCCmec 
유전자형을 8종의 primer를 조합하여 multiplex-PCR을 
이용하여 분석한 결과, 4종류의 형이 확인되었다 (Fig. 2). 

Table 1. Primers and predicted sizes of PCR products for SCCmec typing 

Locus Primer names Primer sequence Amplicon sizes (bp) SCCmec type 

CIF2 F2 TTCGAGTTGCTGATGAAGAAGG 
A 

CIF2 R2 ATTTACCACAAGGACTACCAGC 
495 I 

KDP F1 AATCATCTGCCATTGGTGATGC 
B 

KDP R1 CGAATGAAGTGAAAGAAAGTGG 
284 II 

MECI P2 ATCAAGACTTGCATTCAGGC 
C 

MECI P3 GCGGTTTCAATTCACTTGTC 
209 II, III 

DCS F2 CATCCTATGATAGCTTGGTC 
D 

DCS R1 CTAAATCATAGCCATGACCG 
342 I, II, IV 

RIF4 F3 GTGATTGTTCGAGATATGTGG 
E 

RIF4 R9 CGCTTTATCTGTATCTATCGC 
243 III 

RIF5 F10 TTCTTAAGTACACGCTGAATCG 
F 

RIF5 R13 GTCACAGTAATTCCATCAATGC 
414 III 

IS431 P4 CAGGTCTCTTCAGATCTACG 
G 

pUB110 R1 GAGCCATAAACACCAATAGCC 
381 IA 

IS431 P4 CAGGTCTCTTCAGATCTACG 
H 

pT181 R1 GAAGAATGGGGAAAGCTTCAC 
303 IIIA 

Reference, Oliveria et al. (10) 

Figure 1. Detection of mecA genes from MRSA isolates by
PCR. Lane 1: S. aureus (ATCC25923), Lanes 2 to 3: MRSA 
isolates, Lanes 4 to 5: MSSA isolates, M, molecular markers, 100 
bp DNA ladder (Bioneer). 
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SCCmec II형은 loci B (284 bp), C (209 bp), D (342 bp) primer
에 의하여 결정되었으며, III형은 loci C (209 bp), E (243 
bp), F (414 bp)로, IIIA형은 C (209 bp), E (243 bp), F (414 
bp), H (303 bp), IV형은 locus D (342 bp)의 결과로 확인되

었다. SCCmec I형은 검출되지 않았다. 가장 분리율이 높
은 SCCmec형은 II형으로 60주 (55.6%)이었으며, III/IIIA
형이 각각 14주 (13%)와 9주 (8.3%), IV형이 23주 (21.3%) 
이었으며, SCCmec형이 결정되지 않은 균주는 2주 (1.9%)
이었다 (Table 2). 임상검체별로 SCCmec 유형을 살펴보면, 
II형은 피부검체를 제외한 모든 검체에서 높은 빈도로 
분리되었으며, III/IIIA형은 주로 농과 귀분비물에서, IV형

은 농과 귀분비물 및 피부검체에서 분리되었다. 호흡기 
계통의 객담과 인후검체에서는 II형이 주로 분리됨으로

서, 검체의 종류에 따라 SCCmec 유형의 특성을 나타내

었다. 

Coagulase 혈청형 

MRSA 균주의 coagulase 혈청형을 분석한 결과, I형, VI

형, VIII형을 제외한 5종의 coagulase형이 분리되었으며, 
이중에서 coagulase II형이 59주 (54.6%)로 가장 분리율이 
높았으며, IV형: 23주 (21.3%), V형: 20주 (18.5%), VII형: 3
주 (2.8%), III형: 1주 (0.9%)의 순이었으며, 혈청형이 결
정되지 않은 형 (ND)이 2주 (1.9%)이었다. 임상검체별로 
coagulase형을 살펴보면, II형은 피부검체를 제외한 모든 
검체에서 높은 빈도로 분리되었고, IV형은 주로 농과 귀
분비물에서, V형은 농과 귀분비물 및 피부 등의 표재성 
화농검체에서 분리되는 것으로 확인하였다. 호흡기 계통

의 객담과 인후검체에서는 주로 II형이 분리됨으로서 검
체의 종류에 따라 coagulase형도 SCCmec형과 동일한 양

상을 나타내었다 (Table 3). 

Table 2. SCCmec types of MRSA strains isolated from clinical sources 

SCCmec type 
Source No. of strains 

I II III IIIA IV ND 

Pus 36 0 17 4 4 10 1 

Ear discharge 25 0  8 8 3 6 0 

Sputum 18 0 17 0 1 0 0 

Blood  7 0  5 1 1 0 0 

Skin  6 0  0 0 0 5 1 

Pleural fluid  3 0  2 1 0 0 0 

Ascitic fluid  2 0  1 0 0 1  

Urine  3 0  2 0 0 1 0 

Catheter tips  3 0  3 0 0 0 0 

Nasal discharge  2 0  2 0 0 0 0 

Throat  2 0  2 0 0 0 0 

Stool  1 0  1 0 0 0 0 

Total 108 (100) 0 60 (55.6) 14 (13.0) 9 (8.3) 23 (21.3) 2 (1.9) 

ND, Not Determined 

 

Figure 2. SCCmec types identified by multiplex 
PCR. Lanes 1, 4, 7, 10 (loci A and B primers ): lanes 
2, 5, 8, 11 (loci C and D): lanes 3, 6, 9, 12 (loci E to 
H): SCCmec type II, lanes 1 to 3 (284 bp, 209 bp, 342 
bp): type III, lanes 4 to 6 (209 bp, 243 bp, 414 bp): 
type IIIA, lanes 7 to 9 (209 bp, 243 bp, 303 bp, 414 
bp): type IV, lanes 10 to 12 (342 bp). M, molecular
markers, 100 bp DNA ladder (Bioneer). 
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SCCmec 형과 coagulase형의 상관성 

SCCmec형과 coagulase형과 특성을 비교한 결과는 Table 
4와 같다. 59주의 coagulase II형은 모두 SCCmec II형에 
속하였고, 23주의 coagulase IV형은 SCCmec III/IIIA형, 20
주의 coagulase V형은 모두 SCCmec IV형으로 일치를 
나타내었고, coagulase VII형 3주는 SCCmec IV형 1주와 
ND 2주로 분류되어, 검체별 특성과 함께 SCCmec형과 
coagulase형 두 유형간의 연계성이 있음을 확인하였다. 

 

SCCmec형과 항생제 감수성 

SCCmec형에 따른 MRSA 균주의 항생제 감수성 결과

는 Table 5와 같다. SCCmec II형과 III/IIIA형은 vancomycin, 
teicoplanin 및 trimethoprim-sulfamethoxazole (SXT)를 제외

한 penicillin, oxacillin, clindamycin, ciprofloxacin, erythro- 

Table 3. Distribution of coagulase serotypes of MRSA strains 

Coagulase serotype 
Source No. of 

strains (%) I II III IV V VI VII VIII ND 

Pus 36 0 16 0  8 10 0 1 0 1 

Ear discharge 25 0  8 0 11  4 0 1 0 1 

Sputum 18 0 17 0  1  0 0 0 0 0 

Blood  7 0  5 0  2  0 0 0 0 0 

Skin  6 0  0 0  0  5 0 1 0 0 

Pleural fluid  3 0  2 0  1  0 0 0 0 0 

Ascitic fluid  2 0  1 0  0  1 0 0 0 0 

Urine  3 0  2 1  0  0 0 0 0 0 

Catheter tips  3 0  3 0  0  0 0 0 0 0 

Nasal discharge  2 0  2 0  0  0 0 0 0 0 

Throat  2 0  2 0  0  0 0 0 0 0 

Stool  1 0  1 0  0  0 0 0 0 0 

Total 108 (100) 0 (0) 59 (54.6) 1 (0.9) 23 (21.3) 20 (18.5) 0 (0) 3 (2.8) 0 (0) 2 (1.9)

ND, Not Determined 

Table 4. Correlation between SCCmec type and coagulase serotype
of MRSA 

Coagulase serotype SCCmec 
type 

No. of 
strains II III IV V VII ND

II  60 59 0  0  0 0 1 

III  14  0 0 14  0 0 0 

IIIA  9  0 0  9  0 0 0 

IV  23  0 1  0 20 1 1 

ND   2  0 0  0  0 2 0 

Total 108 59 1 23 20 3 2 

ND, Not Determined 

Table 5. Antimicrobial susceptibility profile of MRSA strains 
according to SCCmec 

No. (%) of susceptible isolates Antimicrobial 
agent Type II Type III Type IIIA Type IV

Penicillin 0 (0) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 

Oxacillin 0 (0) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 

Clindamycin  7 (11.7)  1 (7.1) 1 (11.1) 22 (95.6)

Ciprofloxacin 2 (3.3) 0 (0) 0 (0) 23 (100)

Erythromycin 1 (1.7) 0 (0) 0 (0) 5 (21.7)

Gentamycin 0 (0) 0 (0) 0 (0) 20 (86.9)

Tetracycline 0 (0) 0 (0) 0 (0) 22 (96.8)

Teicoplanin 57 (95.0) 14 (100) 9 (100) 23 (100)

Trimethoprim- 
Sulfamethoxazole 56 (93.3) 11 (78.6) 2 (22.2) 23 (100)

Vancomycin 60 (100) 14 (100) 9 (100) 23 (100)

Total 60 (100) 14 (100) 9 (100) 23 (100)
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mycin, gentamicin, tetracycline 항생제에 대하여 내성을 나
타내어 거의 동일한 다약제 내성을 보였고, IV형의 경우 
penicillin, oxacillin과 erythromycin을 제외한 나머지 항생

제에 대하여 감수성을 나타내었다. SCCmec II형에서 일
부 teicoplanin에 내성을 나타내었으며, SCCmec IIIA형은 
SXT에 대한 내성율이 SCCmec II형과 III형 보다 높은 결
과로 SCCmec 유형에 따라 항생제 감수성 차이가 있음

을 확인하였다. 
 

고 찰 

 
SCCmec 유형 분석은 MRSA의 역학과 클론 상관성을 

연구하는데 매우 중요한 지표로서 많은 연구가 이루어

지고 있다 (11, 21). SCCmec 유전자는 mecA 유전자와 
cassette chromosome recombinase (ccr)를 갖고 있는 유일한 
이동성 유전인자로서 ccr에 의하여 chromosome에 통합

되어 존재하며, mec 유전자 복합체 (IS431-mecA, IS1272-
mecA, mecI-mecRI)와 ccr 유전자 복합체 (ccrA, ccrB, ccrC)
의 차이에 의하여 I형에서 V형으로 나누어진다 (8, 9, 17). 
특히 다약제 내성인 병원감염의 MRSA인 경우 SCCmec 
I형, II형 및 III형의 분리율이 높으며, 상대적으로 유전자 
크기가 작은 SCCmec IV형의 경우 지역사회 관련 MRSA 
균주로 알려져 있다 (7, 22). 본 실험 결과에서 SCCmec 
II형 (55.6%)이 가장 많이 분리되었으며, 그 다음으로 IV
형 (21.3%), III형 (13%), IIIA형 (8.3%) 순으로 분리되었다. 
이와 같은 결과는 우리나라와 일본에서 (23~25) SCCmec 
II형의 분리율이 높은 결과와 일치하였다. Kilic 등 (7)은 
테네시주 지역 1315주 MRSA의 SCCmec형 분석에서 II
형 34.1%, IV형 64.4%로 보고하였고, Liu 등 (12)은 타이

완에서 분리된 187주 MRSA에서 III형 71.7%, IV형 24.1%
로 분리되어, SCCmec형의 지역간의 차이가 있음을 확

인하였다. 임상검체에 따른 SCCmec형을 살펴보면, 농과 
귀분비물 검체에서 II형을 포함하여 III/IIIA형, IV형이 모
두 분리되었으며, 피부검체에서는 IV형이 분리되었다. 객
담과 인후검체에서는 II형이 분리되어, 임상검체에 따라 
SCCme형의 차이를 나타내었다. SCCmec IV형 MRSA는 
병력이나 다른 소인이 없는 집단인 지역사회 감염균으로 
(CA-MRSA)로 알려지면서 독소생성능과 항생제 감수성 
등의 특성에 따라 병원내 감염 MRSA와 구별된다 (26). 
본 실험에서 SCCmec IV형 MRSA 균주는 주로 표재성 
화농검체에서 분리되었으며, 환자병력과 함께 역학조사를 

실시함으로써 유행균주의 특성을 확인할 수 있으리라 기
대한다. 

S. aureus가 생성하는 coagulase는 그 구조적 차이에 의
하여 항원성이 다른 10종의 혈청형이 알려져 있으며, 일
본을 중심으로 많은 연구가 이루어지고 있다. 다약제 내
성 MRSA의 coagulase는 II형이 대부분을 차지하고 있는 
것으로 알려져 있으나, 일본과 우리나라에서의 보고된 
연구 결과를 비교하여 보면, II형을 제외한 나머지 형에

서 각 지역에 따라 혈청형의 차이가 있음이 보고되었다. 
Ishino 등 (17)은 MRSA 472균주의 coagulase형을 분석한 
결과, II형: 82.4%, IV형: 7.8%, VII형: 3.8%, III형: 2.3%, I형: 
0.9%로 보고하였고, Ryu 등 (27)은 MRSA 86균주에서 II
형: 50%, IV형: 12.5%, III형: 6.8%, V형을 제외한 나머지 I, 

VI, VII, VIII형이 각각 4.5%임을 보고한 바 있다. Hwang 
등 (28)은 1994년에서 2005년 분리된 MRSA 408주의 
coagulase 혈청형 분석한 결과에서 II형 (54.4%)과 IV형 
(24.8%)이 대부분을 차지하였으나, 시대의 변화에 따라 
III형은 감소, V형은 새로이 출현, 증가됨을 확인하여, 
coagulase 항원성 변화를 보고하였다. 최근에 다약제 내성 
S. aureus 증가는 이 균주의 생물학적 특성변화는 물론 
내성인자 획득을 위한 환경적 적응력을 갖게 하는 유전

자 변이도 함께 이루어질 수 있다고 생각된다. Coagulase 
항원성에 변화에 따른 혈청형의 특성과 methicillin 내성 
유전자 복합체인 SCCmec 유전자형의 특성을 비교한 결
과 상당히 흥미로운 결과를 얻었다. Coagulase II형 균주는 
모두 SCCmec II형에 속하였고, coagulase IV형은 SCCmec 
III/IIIA형, coagulase V형은 SCCmec IV형, 그리고 coagulase 
VII형은 SCCmec IV과 ND에 속함으로써, MRSA 내성균

주의 진화과정에서 coagulase 관련 유전자와 SCCmec 유
전자 사이에 분자생물학적 연관성이 있을 것으로 생각

된다. 
다약제 내성 병원감염 MRSA와 지역사회 관련 MRSA

의 증가로 인하여 S. aureus의 내성획득기전과 전파경

로, 진화에 관한 많은 연구가 이루어지고 있다 (1, 8, 29). 
본 연구 결과에서 SCCmec II형과 III/IIIA형은 teicoplanin, 
SXT, vancomycin을 제외한 약제에 내성을 나타내었으며, 
SCCmec IV형은 beta-lactam계와 erythromycin을 제외한 
약제에 감수성을 나타내었다. SCCmec II형에서만 glyco- 
peptide 계열인 teicoplanin 약제에 일부 내성을 가지고 있
어 vancomycin resistant S. aureus (VRSA)로 될 가능성은 II
형이 높은 것으로 생각된다. 그리고 SCCmec III과 IIIA형
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에서 SXT 항생제에 대한 감수성의 차이를 보임으로써 
SCCmec III형의 subtype에서 생물학적 차이가 있음을 확
인하였다. VRSA을 포함한 새로이 진화된 MRSA 균주의 
출현은 전세계적으로 심각한 문제로 다루어지고 있다. 우
리나라에서도 병원감염 MRSA 뿐 아니라 지역사회 관련 
MRSA에 관한 관심과 역학적인 연구가 점차 증가하고 
있다. 다양하고 첨단적인 분석기법을 통하여 새로이 출
현된 변이균주의 유전적 특성과 그 기작을 연구하고 있
으나, 보다 쉽게 분석 가능한 S. aureus의 coagulase형과 
항생제 감수성 시험의 지속적인 분석 결과는 SCCmec형 
분석과 함께 MRSA 변이균주의 출현과 그 특성을 확인

할 수 있으며, 또한 coagulase형과 SCCmec형의 연관성에 
관한 본 실험 결과는 MRSA 균주의 내성 유전자를 비롯

한 분자역학적인 연구에 기초자료로 활용될 수 있으리라 
기대한다. 
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