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Objectives: The purpose of this study was to evaluate the association between the distribution of 
periodontopathic bacteria and oral conditions.
Methods: Stimulated saliva was collected from 162 adults aged 60 years and above. The prevalence 
and amount of periodontopathic bacteria in the saliva were analyzed using real-time PCR. Pocket 
depth and clinical attachment loss were examined to evaluate the oral conditions of the subjects. 
Patients who had at least one tooth surface involved, with a pocket depth ≥4 mm or clinical attach-
ment loss ≥5 mm were classified as having periodontal disease.
Results: The detection rates of most bacteria in the orange and green complexes were more than 
90%, while those of P. gingivalis and T. forsythia in the red complex were 58.6% and 61.7%, re-
spectively. The number of bacteria in the red complex positively correlated with each other. There 
were no significant differences in the number of types of red complex bacteria in the saliva and 
the distribution of residual number of teeth and periodontal disease (P>0.05). On the other hand, 
the number of remaining teeth in subjects with higher bacterial density were more than those with 
lesser bacterial density. In addition, the occurrence of dental disease differed significantly depend-
ing on the number of P. gingivalis and T. forsythia.
Conclusions: The relative amount of periodontopathic bacteria is important in the occurrence of 
periodontal disease, and the number of these bacteria positively correlated with each other.

Key Words: Oral health, Periodontopathic bacterial complex, Periodontal disease

Received: January 4, 2020

Revised: February 21, 2020

Accepted: February 25, 2020

Corresponding Author: Youn-Hee Choi

Department of Preventive Dentistry, 

School of Dentistry, Kyungpook National 

University, 2177 Dalgubeol-daero, Jung-

gu, Daegu 41940, Korea

Tel: +82-53-660-6875

Fax: +82-53-423-2947

E-mail: cyh1001@knu.ac.kr

https://orcid.org/0000-0001-5712-8097
†These authors contributed equally to this 

work.

Journal of Korean Academy of Oral Health 2020 March 44(1):41-47
https://doi.org/10.11149/jkaoh.2020.44.1.41 Original Article

JKAOH is available at http://www.jkaoh.org pISSN 1225-388X / eISSN 2093-7784

서  론

치주질환은 대표적인 구강질환 중 하나로 치석, 치면세균막과 같

은 국소적인 인자들과 유전, 면역 등과 같은 전신적인 인자, 흡연, 음

주와 같은 환경적인 요인들의 상호작용으로 발생되어 치은의 염증, 치

주조직의 파괴 및 골흡수 등을 야기한다1-3). 치주질환을 유발하는 다

양한 요인들 중 특히 치면세균막과 치은열구에 존재하는 세균들의 과

도한 증식은 치주질환의 직접적인 원인으로 여겨지고 있다4,5). 치면세

균막을 구성하는 세균은 약 700여 종 이상이 보고되고 있으며6), 치면

세균막 1 mg에는 2×1011 이상의 세균이 존재하는 것으로 알려져 있

지만 그중에서 치주질환의 원인균으로 인식되고 있는 세균은 주로 치

은열구와 치은연하 치면세균막에서  서식하는 그람음성 혐기성 세균

으로 Porphyromonas gingivalis (P. gingivalis), Aggregatibacter 

actinomycetemcomitans (A. actinomycetemcomitans), Tanerella 

forsythia (T. forsythia), Treponema denticola (T. denticola), Pre-

votella intermedia (P. intermedia), Fusobacterium nucleatum (F. 

nucleatum) 등이 있다7-10). 

Socransky 등5)은 치은연하 치면세균막 내 세균이 일정 수 이상으



J Korean Acad Oral Health | 2020;44:41-47
42

로 증가하면 치주질환에 대한 병원성을 나타내게 된다고 보고하였으

며, 세균들의 집락형태, 염색반응, 색소 생성유무, 상호 연관성 등의 특

징을 바탕으로 치은연하 치면세균막 내의 세균을 red, orange, yel-

low, green, purple complex와 같이 5가지로 분류하였다. 특히 red 

complex를 구성하는 P. gingivalis, T. forsythia, T. denticola 등은 

치주질환의 임상적 지표와 강한 관련성을 가진다고 하였다. 이러한 세

균들의 증식은 숙주의 방어기전을 파괴시키고, interleukin (IL)-6, IL-

1b, metalloproteinase (MMP), tumor necrosis factor-alpha (TNF-

a) 등의 염증물질들을 생성하여 치아주위조직으로 방출됨으로서 치주

조직을 파괴시킨다2,11-14). 따라서 구강 내에 존재하는 치주세균의 종류 

및 분포와 정도를 분석하는 것은 치주질환의 적절한 치료와 예방을 위

해서 꼭 필요하다고 할 수 있다. 

치주질환의 원인균을 검사하는 대표적인 방법으로는 미생물 배양

법과 중합효소연쇄반응법(Polymerase chain reaction, PCR)과 같

은 분자생물학적 기술 등이 있으나 전통적인 중합효소 연쇄반응은 세

균의 존재 유무를 평가할 수는 있지만 정량적인 분석은 불가능한 단점

이 있어, 현재는 다중실시간 중합효소 연쇄반응기법(Multiplex real-

time polymerase chain reaction, real-time PCR)이 많이 사용되고 

있다. 이 방법은 미량의 DNA만으로도 확인이 가능하고, 특이성과 민

감성이 우수하다고 평가되고 있기 때문이다15-17). 이러한 분석을 위해 

사용되는 치주질환 세균의 채취 장소는 기존 연구들에서는 대부분 치

은연하 치태를 이용하였으나, 근래에는 치은연상 치태와 타액도 유용

한 장소로 평가되고 있다18-20). 특히 타액은 구강의 여러 부위에서 유래

하는 세균을 다양하게 포함하고 있기 때문에 채취하는 장소에 따라 결

과가 상이하게 나타날 수 있는 치면세균막보다는 구강 내 치주세균의 

분포를 보다 정확하게 반영할 수 있을 뿐만 아니라 획득이 쉽고 빠르

다는 장점을 가지고 있다20). 

현재까지 이러한 분석법을 이용한 치주질환 원인균에 관한 국외 

연구는 매우 많지만, 국내에서 보고된 경우는 소아와 청소년을 대상으

로 이루어진 연구와 만성 치주염 환자와 건강한 성인의 구강 내 치주

세균을 비교 분석하거나 치주치료 전후 치주세균의 양을 비교한 정도

이며, 분석을 위해 대부분 치면세균막을 활용하였다21-24).  

이에 이번 연구에서는 타액샘플을 이용하여 치주질환 이환율이 높

은 성인 및 노인의 구강 내 치주질환 유발세균 복합체의 분포 및 정도

를 분석하여, 향후 치주질환 치료 및 예방에 활용하고자 한다. 

연구대상 및 방법

1. 연구대상
이 연구는 강화도 양사면에서 건강 노년을 위한 구강검진 프로그

램에 참여하기로 동의한 만 60세 이상 노인 162명을 대상으로 하였

다. 연구 시행 전 경북대학교 연구윤리심의위원회의 승인을 받았다

(KNUH 2015-07-007-001). 

2. 구강검사 
대상자의 구강 상태를 확인하기 위하여 치과의사 1인이 이동식 

치과진료 의자와 인공조명 하에서 치경과 치주탐침을 이용하여 치주

낭탐침깊이(Probing pocket depth, PD), 치은퇴축(Gingival reces-

sion, GR), 임상적부착치은소실(Clinical attachment loss, CAL)을 조

사하였다. 검사는 모든 치아의 6개 치면을 대상으로 하였으며, 치주낭 

깊이가 4 mm 이상인 치면이 1개 이상이거나 임상적부착치은소실이 

5 mm 이상인 치면이 1개 이상인 경우를 치주질환으로 분류하였다. 

3. 시료채취
대상자에게 chewing wax를 1분간 저작하게 하여 자극성 타액

을 채취하였으며, 이 중  2 ml의 자극성 타액을 치주세균 분석 업체

(Periogen, ㈜마이크로이즈, Korea)에서 제공한 가글액과 혼합하여 

분석 전까지 냉장보관하였다. 

4. 치주세균 분석
타액 시료는 냉장상태로 ㈜마이크로이즈 바이오사업부 PerioGen

에 보내져  다중실시간 중합효소연쇄반응기법을 사용하여 치주질환

과 관련이 있다고 알려진 11개 균주 P. gingivalis와 T. forsythia, T. 

denticola, P. intermedia, F. nucleatum, P. micra, C. rectus, E. 

nodatum, A. actinomycetemconitans와 P. nigrescens, E. cor-

rodens의 분포와 수를 Socransky 등5)의 분류에 따라 5가지로 구분하

여 분석하였다. 

각각의 세균 검출을 위해 위해서는 Exgene Clinic SV mini Kit 

(GeneAll, Korea)를 이용하여 구강미생물의 DNA를 추출한 후, 

functional gene (Rgp B, Waa, gtf)으로부터 specific primer를 제작

하여25,26), 약 200 bp 내외의 DNA 단편을 ABI 7500 Fast Real-Time 

PCR System (Applied Biosystems, CA, USA)을 이용하여 각각 증폭

하였으며, 표준균주의 genomic DNA를 10배수로 희석하여 완성된 

표준곡선에 대입하여 각 세균의 수를 정량하였다. 

5. 통계분석
모든 통계분석은 SPSS version 25.0 (IBM Co., Armonk, NY, 

USA)을 이용하였으며, 유의성 검증은 유의수준 0.05% 미만으로 하

였다. Red complex에 해당하는 세균 간의 상관성은 Pearson’s cor-

relation을 사용하여 분석하였고, 치주세균에 따른 구강 상태는 one-

way ANOVA, independent t-test, Chi-squared test를 실시하였다. 

연구 성적

1. 연구대상자의 일반적 특성
연구대상자는 80세 이상이 72명(44.8%), 80세 미만이 90명

(55.2%)이었고, 남자가 53명(32.7%), 여자가 109명(67.3%)이었다. 동

거형태는 배우자와 함께 거주하는 경우가 103명(63.6%)으로 가장 많

았고, 독거인 경우가 40명(24.7%), 가족과 함께 거주하는 경우가 19

명(11.7%)으로 나타났다. 지난 1년간 치과를 방문한 경험이 있는 경우

는 61명(37.7%)으로 그렇지 않은 경우 101명(62.3%)의 절반 수준이

었으며, 의치 장착을 한 경우가 74명(45.7%), 의치를 장착하지 않은 경

우는 88명(54.3%)으로 나타났다. 잔여치아 수는 21개 이상인 경우가 

80명(49.4%)으로 가장 많았고, 11-20개 37명(22.8%), 1-10개 30명
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(18.5%), 0개 15명(9.3%) 순으로 나타났다(Table 1). 

2. 연구대상자의 구강 내 치주세균의 출현율
연구대상자들의 타액시료에서 확인한 치주세균의 출현율은 Fig. 

1과 같다. Red complex에 해당하는 P. gingivalis와 T. forsythia, 

T. denticola는 각각 58.6%, 61.7%, 92.6%의 대상자에서 검출되었

고, orange complex에 해당하는 P. intermedia, F. nucleatum, P. 

micra, C. rectus, E. nodatum, P. nigrescens는 각각 99.4%, 100%, 

96.3%, 99.4%, 78.4%, 82.7%의 대상자에서 검출되어 red complex

에 해당하는 균주들에 비해 더 높은 검출률을 나타냈다. Green com-

plex에 해당하는 E. corrodens의 경우 95.1%의 대상자들에게서 확인

되었고, 이 외에 A. actinomycetemcomitans는 80.2%의 대상자에게

서 검출되었다.

3. 연구대상자의 구강 내 주요 치주세균의 분포
연구대상자들의 구강 내 치주세균의 보유정도는 Table 2와 같다. 전

체 치주세균의 보유량은 2.5×108±2.2×108이었으며, A. actinomy-

cetemcomitans는 6.7×103±2.7×104으로 가장 적은 양을 보였다. 가장 

많은 양을 보인 균주는 orange complex의 P. intermedia로 2.2×106± 

6.0×106를 보유하였으며, F. nucleatum가 9.7×105±2.3×106으로 

그 뒤를 이었다. Orange complex의 P. micra, C. rectus, E. nodatum, 

P. nigrescens는 각각 2.2×104±3.7×104, 5.2×104±1.9×105, 3.8× 

104±1.4×105, 3.5×104±6.6×104으로 비슷한 수준을 보였으며, 

Red complex에 해당하는 P. gingivalis와 T. forsythia, T. denticola

는 각각 3.8×105±1.1×106, 4.4×104±1.0×105, 7.1×104±2.7×

105으로 P. gingivalis가 가장 많았다. Green complex에 해당하는 E. 

corrodens는 1.7×105±3.1×105으로 나타났다.

4. Red complex에 해당하는 세균들의 분포 및 상관관계
Red complex에 해당하는 P. gingivalis, T. forsythia, T. dentic-

ola는 모두 양의 상관관계를 보였다. 특히 P. gingivalis는 T. forsythia

와 가장 강한 양의 상관관계가 있었으며(r=0.552, P<0.001), T. den-

ticola (r=0.457, P<0.001)와도 강한 상관관계를 보였다. T. forsythia

와 T. denticola 역시 양의 상관관계가 있었다(r=0.384, P<0.001) 

(Fig. 2).

5. 주요 치주세균 보유에 따른 구강상태
Red complex에 해당하는 세균들(P. gingivalis, T. forsythia, T. 

denticola)의 보유에 따른 구강상태를 분석한 결과 보유하는 세균의 

Table 1. General characteristics of the study participants

Variables N (%)

Total 162 (100)
Age
   ＜80 90 (55.2)
   ≥80 72 (44.8)
Gender
   Male 53 (32.7)
   Female 109 (67.3)
Living arragement
   Alone 40 (24.7)
   With spouse 103 (63.6)
   With family 19 (11.7)
Visiting dental clinic during past 1 year
   No 101 (62.3)
   Yes 61 (37.7)
Usage of denture
   No 88 (54.3)
   Yes 74 (45.7)
Number of remaining teeth 
   0 15 (9.3)
   1-10 30 (18.5)
   11-20 37 (22.8)
   ≥21 80 (49.4)

Red
complex

Orange
complex

Green
complex

Etc.

Prevalence (%)

P. gingivalis

T. forsythia

T. denticola

P. intermedia

F. nucliatum

P. micra

C. rectus

E. nodatum

P. nigrescens

E. corrodens

A. actionomy-
cetemcomitans

0 60 70 80 90 100

100

58.6

61.7

92.6

99.4

96.3

78.4

82.7

95.1

80.2

99.4

Fig. 1. Prevalence of periodontopathic bacteria in study participants by 

multiplex real-time PCR.

Table 2. Amount of periodontopathic bacteria in study participants by 

multiplex real-time PCR	 (Mean±S.D.)

Average Ct value Average copy number

Red Complex
   P. gingivalis 17.88±15.34 3.8×105±1.1×106

   T. forsythia 20.07±16.02 4.4×104±1.0×105

   T. denticola 30.55±9.04 7.1×104±2.7×105

Orange Complex
   P. intermedia 27.21±4.61 2.1×106±6.0×106

   F. nucleatum 25.38±2.28 9.7×105±2.3×106

   P. micra 27.62±6.40 2.2×104±3.7×104

   C. rectus 31.73±3.62 5.2×104±1.9×105

   P. nigrescens 24.79±12.01 3.8×104±1.4×105 
   E. nodatum 21.09±11.73 3.5×104±6.6×104 
Green Complex
   E. corrodens 27.70±7.16 1.7×105±3.1×105 
Etc.
   A. actinomycetemcomitans 27.07±13.73 6.7×103±2.7×104 
Total 19.64±1.97 2.5×108±2.2×108
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종류가 많을수록 구강 내 잔여 치아수가 증가하는 경향을 보였으나 통

계적으로 유의한 차이는 없었으며(P>0.05), 보유하는 균종의 수와 치

주질환 유무의 관련성 역시 유의한 차이는 없었다(Table 3). 

Red complex에 해당하는 세균들을 평균 이상 보유하는 군과 평

균 미만 보유하는 군으로 나누어 구강상태를 분석한 결과, 세 가지 균

주 모두 평균이상의 세균을 보유한 군이 평균미만으로 보유한 군에 비

해 잔존 치아수가 더 많았다(P<0.05, Table 4). 치주질환 발생과 치주

세균의 수의 분포를 분석한 결과에서는 P. gingivalis와 T. forsythia의 

수가 치주질환발생과 관련이 있었다(P<0.05, Table 4). 

고  안

치주질환은 단일 미생물에 의해 유발되는 대다수의 감염성 질환과

는 다르게 다양한 종류의 세균이 복합적으로 작용하여 발생한다. 따라

서 치주질환 유발 세균에 대한 정량 및 정성 분석은 치주질환의 예측 

및 조기진단, 효과적인 치료를 위해 필수적이라고 할 수 있다. 따라서 

이번 연구에서는 치주질환 이환율이 높은 60세 이상 성인 및 노인의 

구강 내 치주질환 유발세균의 분포와 정도를 분석 하였으며, 분석을 

위해 타액 샘플을 채취하여 다중실시간 중합효소연쇄반응기법을 활용
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Fig. 2. Correlation of red complex bacteria. *P-value was analyzed by Pearson’s correlation.

Table 3. Oral health status according to red complex bacteria species 

The number of strains N (%)
Number of 

remaining teeth

Periodontitis

No Yes

0 7 (4.3) 14.29±7.59 1 (3.2) 6 (5.3)
1 42 (25.9) 15.21±10.77 8 (25.8) 27 (23.7)
2 36 (22.2) 18.67±10.97 8 (25.8) 23 (20.2)
3 77 (47.5) 19.08±8.47 14 (45.2) 58 (50.9)

Total 162 (100) 17.78±9.74 31 (100) 114 (100)
P-value 0.139* 0.855†

*P-value was analyzed by one-way ANOVA. †P-value was analyzed by Chi-squared test.
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하였다. 

연구 대상자들의 구강에서는 orange complex와 green com-

plex에 해당하는 균주들의 대다수가 90% 이상의 높은 출현율을 보였

다. Orange complex와 green comple에 속하는 대다수의 균주는 

치주질환을 가진 대상자에서 흔히 확인되는 균주이며, F. nucleatum

와 P. intermedia는 치주질환에 이환된 모든 대상자들에게서 발견된

다고 하였다27). 이번 연구에서도 대상자들의 78.6%가 임상적부착치

은소실(CAL)이 5 이상인 치면이 1개 이상이거나 치주낭깊이(PD)가 4 

mm 이상인 치면이 1개 이상으로, 대다수가 치주질환에 이환되어 있

어 기존 연구들과 마찬가지로 orange complex와 green complex

에서 높은 출현율을 보인 것으로 보인다. 반면, red complex의 P. 

gingivalis와 T. forsythia는 각각 58.6%와 61.7%으로 전체 균주들 

중 가장 낮은 출현율을 나타냈다. P. gingivalis와 T. forsythia는 성

인들에게서 흔히 발생하는 만성치주염에서 흔히 발견되는 것으로 알

려져 있으며28), 특히 파괴성 치주질환 및 진행성 치주질환과 강한 관

련성을 가지는 병원균으로 보고되고 있으므로27), 평균 임상적부착치

은소실(CAL)이 5 이상인 중증 치주질환의 분포가 19.8%인 이번 연구

대상자들에서는 타 균주에 비해 출현 빈도가 낮게 나타난 것으로 보

인다. 

치주상태와 P. gingivalis의 관계를 평가한 Kawada 등29)의 보고

에 의하면 치주낭의 깊이가 1 mm 증가할수록 세균의 수가 10배 증

가하고, 그 중에서도 P. gingivalis의 상대적 양 증가를 보인다고 하였

으며, Asai 등30)도 T. denticola와 치주낭의 깊이가 상관성이 있음을 

증명하였다. 따라서 치주상태 평가 시 균주의 존재 뿐만 아니라 상대

적인 양을 측정하는 것이 중요하다. 이번 연구에서는 A. actinomy-

cetemcomitans가 가장 적었으며, P. intermedia와 F. nucleatum

가 가장 많았다. 일반적으로 A. actinomycetemcomitans는 유년형 

치주염이나 사춘기전 치주염에서 증가한다고 보고되고 있으므로 60

세 이상을 대상으로 한 이번 연구에서는 가장 적은 양을 보인 것으로 

판단된다. 

Suzuki 등31)을 비롯한 다수의 연구들에서 구강 내 균주들이 서로 

강한 상관관계를 가진다고 보고하였다. 이번 연구에서도 치주질환 유

발 가능성이 높다고 알려진 red complex에 해당하는 P. gingivalis, 

T. forsythia, T. denticola의 상관관계를 분석한 결과 세 균주 모두 

양의 상관관계를 가지는 것을 확인하였으며, 이러한 결과는 이들 균

주가 복합적으로 작용할 경우 치주질환 유발 가능성을 높일 가능성이 

있다고 추정할 수 있다. 실제로 이들 균주의 분포가 구강 상태에 미치

는 영향을 확인해 본 결과, 보유하는 균종의 수와 치주질환 발생 분포

는 통계적으로 유의한 차이를 보이지는 않았다. Kawada 등29)의 주

장과 같이 특정 세균의 출현 유무도 중요하지만 이들 세균의 상대적

인 양이 중요하므로 보유하는 세균의 종류만으로는 뚜렷한 구강건강

상태의 차이를 확인할 수 없었던 것으로 판단된다. 따라서 red com-

plex에 해당하는 P. gingivalis, T. forsythia, T. denticola의 수에 따

른 구강 상태를 비교한 결과 세 가지 균주 모두 평균이상 세균을 보유

한 군이 평균미만으로 보유한 균에 비해 잔존 치아수가 더 많았다. 이

러한 결과는 치주질환을 유발하는 세균이 혐기성 세균이라는 사실로 

미루어 봤을 때 치아와 같은 구조물이 많은 경우 균이 증식할 수 있는 

요건을 충분히 만족시켜 줄 수 있기 때문으로 추정할 수 있다. 또한 P. 

gingivalis 및 T. forsythia의 수에 따라 치주질환  발생이 유의한 차

이를 보여 Kawada 등29)의 주장과 같은 결과를 보였다. 

이상의 결과를 종합해 보았을 때, 치주질환 발생은 구강 내 보유

하는 세균의 상대적인 양이 중요하며, 특히 P. gingivalis 및 T. for-

sythia의 수가 깊게 관여하고 있다는 것을 확인할 수 있었다. 그러나 

이번 연구의 대상자들은 치주질환 진행 정도는 다르지만 대부분이 치

주질환에 이환되어 있고, 각 대상자의 구강 내 남아있는 치아의 수도 

각기 달라 치주세균이 구강건강상태에 미치는 영향을 명확하게 확인

하는데 한계가 있었다. 향후 연구에서는 이러한 제한점을 보완하여 

다양한 구강 상태를 보유한 다수의 대상자의 치주세균을 정성 및 정

량적으로 분석할 필요가 있다고 생각된다. 이번 연구를 기초로 치주

세균이 구강상태에 미치는 영향을 다양한 각도로 분석한다면 치주질

환의 적절한 치료는 물론 예방에 상당한 도움이 되리라 기대한다. 

Table 4. Oral health status according to the number of red complex bacteria  

Division
The number 

of bacteria 
N (%)

The number of 

remaining teeth

Periodontitis‡

No Yes

P. gingivalis

<3.8×105 133 (82.1) 16.91±10.13 29 (93.5) 88 (77.2)
≥3.8×105 29 (17.9) 21.76±6.50 2 (6.5) 26 (22.8)

   P-value 0.002* 0.041†

T. forsythia

<4.4×104 126 (77.8) 16.67±10.18 28 (19.3) 82 (71.9)
≥4.4×104 36 (22.2) 21.64±6.84 3 (9.7) 32 (28.1)

   P-value 0.001* 0.034†

T. denticola

<7.1×104 134 (82.7) 17.10±10.07 27 (87.1) 91 (79.8)
≥7.1×104 28 (17.3) 21.00±7.32 4 (12.9) 23 (20.2)

   P-value 0.021* 0.356†

*P-value was analyzed by independent t-test. †P-value was analyzed by Chi-squared test. ‡Edentulous subjects were excluded from the analysis.
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결  론

이번 연구에서는 치주질환 이환율이 높은 60세 이상 성인 및 노인 

162명의 구강 내 치주질환 유발 세균 복합체의 분포와 정도를 분석하

여 다음과 같은 결론을 얻었다.

1. Orange complex와 green complex의 대다수 세균들은 90% 

이상의 높은 출현율을 보인 반면, red complex의 P. gingivalis 및 

T. forsythia와 A. actinomycetemcomitans는 각각 58.6%, 61.7%, 

80.2%의 출현율을 나타냈다. 

2. 구강 내 세균의 수는 A. actinomycetemcomitans가 가장 적

었으며, P. intermedia와 F. nucleatum가 가장 많았다. 

3. Red complex에 해당하는 P. gingivalis, T. forsythia, T. 

denticola는 모두 양의 상관관계를 보였다.

4. 타액 내 red complex 세균 종류의 수와 잔존 치아수 및 치주

질환 발생 분포는 유의한 차이가 없었다(P>0.05).

5. Red complex 세균을 평균 이상 보유하는 대상자는 평균 미만

으로 보유한 대상자에 비해 잔존 치아수가 더 많았으며(P<0.05), 특

히 P. gingivalis, T. forsythia의 수에 따라 치주질환 발생에 유의한 

차이를 보였다(P<0.05). 

이상의 결과를 종합하면, 치주질환 발생에 있어 구강 내 치주세균

은 존재 유무보다는 상대적인 양이 더 중요하며, 각 세균들이 서로 상

관성을 가지는 것을 확인할 수 있었다. 
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