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ABSTRACT - Vibrio is a genus of Gram-negative, curved, halophilic, and non-spore-forming bacteria. Some of

the Vibrio species, such as V. cholerae and V. parahaemolyticus, often contaminate seafood products and occasionally

cause human diseases when the seafood products are ingested. A total of 24 Vibrio strains were isolated from shrimp

samples on Thiosulphate citrate bile salt sucrose (TCBS) media in this study. All of the 24 isolates were confirmed to

belong to the genus Vibrio by using 16S rRNA gene sequence analyses. Vitek 2 system and species-specific poly-

merase chain reaction (PCR) methods were used to further identify a total of 29 Vibrio strains at the species level,

including the 24 shrimp Vibrio isolates and five Vibrio reference strains. The specificities of the two methods to iden-

tify Vibrio strains at the species level were compared in this study. The species-specific PCR method was designed to

detect five different Vibrio species, such as Vibrio cholerae, Vibrio parahaemolyticus, Vibrio vulnificus, Vibrio algi-

nolyticus, and Vibrio mimicus. From the 24 Vibrio shrimp isolates, the Vitek 2 system method could identify 15

(62.5%) strains as Vibrio species and 7 (29.2%) strains as non-Vibrio species, but could not identify the rest 2 (8.3%)

strains. But species-specific PCR method could identify 16 (66.7%) strains as Vibrio species and could not identify the

rest 8 (33.3%) strains. Among the 24 Vibrio shrimp strains, these two methods could unanimously identify 7 (7/24,

29.2%) strains (2 V. parahaemolyticus, 4 V. alginolyticus, and 1 V. mimicus). Considering that such different identifi-

cation results were obtained using the two different methods in this study, identification method for Vibrio species

must be carefully chosen. 
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Vibrio 속은 그람 음성, 호염성 간균으로 해수, 기수, 담

수 지역 등 해양환경에 널리 분포한다1). 또한, Vibrio 속

중의 일부 종은 사람에게 치명적인 병원균으로 작용하며,

콜레라균(Vibrio cholerae), 장염비브리오균(Vibrio para-

haemolyticus), 그리고 패혈증균(Vibrio vulnificus) 등의 병

원성 세균이 포함된다2). 특히 장염비브리오균(V. para-

haemolyticus)은 여름철에 일본 및 동남아시아와 더불어 국

내에서 해산물 식품에 오염되어 빈번하게 식중독을 일으

킨다3,4). 특히 국내에서는 Vibrio 속에 의한 식중독은 주로

수온이 높은 여름철에 어패류나 갑각류 등의 해산물을 날

것으로 혹은 부적절하게 조리하여 섭취하는 경우에 발생

하며, 또한 조리기구 및 해산물과 함께 조리하는 경우에

채소류 등에 교차오염 되는 경우도 있다5,6). 국내의 경우

해산물에서 Vibrio 속의 오염도와 식중독 발생율은 살모넬

라, 황색포도상구균 등과 함께 매우 높은 수준으로 알려
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져 있다7). 광어나 우럭, 굴 등의 어패류를 날것으로 섭취

하는 한국인의 특성을 고려할 때, 이러한 해산물에 대한

빠르고 정확한 Vibrio 검출기술은 식품위생 및 공중보건의

측면에서 매우 중요하다. 

현재 Vibrio 속 세균을 검출하기 위하여 일반적으로 Vibrio

선택배지인 Thiosulphate citrate bile salt sucrose (TCBS)

배지를 사용하고 있다8). 그러나 이와 같은 배지배양법은

증균배양, 선택배양, 생화학적 동정 확인시험을 포함하여

5-7일 정도의 긴 기간이 소요되고 노동력의 소모가 많으

며 배양조건에 따라 혹은 실험자에 따라 결과의 판정이

달라지는 어려움이 있다. 게다가 실제 병원성이 있는 Vibrio

종을 검출하기 위해서는 추가적인 확인시험이 필요하다.

따라서 이러한 단점을 보완할 수 있는 신속검출기법이 현

재까지 지속적으로 개발 되어지고 있으며 실제로 많은 새

로운 검출방법들이 소개되었다9). 

미생물의 기질 분해능을 근거로 하여 동정하는 Vitek 2

system 방법은 컴퓨터 프로그램을 이용하여 결과를 분석

하고, 이미 보유하고 있는 data base와 비교하여 동정하는

방식이다10,11). 이러한 미생물 동정 시스템 방법은 실험자

의 주관적인 견해를 배제하고 소요시간을 줄여 준다는 장

점이 있으나, 미생물의 동정을 표현형적 특징에만 의존하

여 수행하기 때문에 정확한 동정 결과를 얻을 수 없다는

단점이 있다12). 하지만 분리균주의 동정에 대한 Vitek 2

system 방법의 유용성이 정확하게 밝혀지지 않은 실정임

에도 불구하고 현재 미생물 동정실험에 널리 사용되고 있

어 Vitek 2 system 방법에 대한 평가가 요구된다13). 

한편 실험과정이 매우 간단하고 신속하며 적은 양의

DNA만으로도 동정이 가능하기 때문에 세균 종(species)의

동정, 역학조사 등 세균의 분류학적 연구에 이용되고 있

는 species-specific polymerase chain reaction (PCR) 방법

은 특정 유전자의 증폭이 용이해지면서 널리 수행되고 있

는 연구방법이다14). 또한 species-specific PCR 방법은 사

용되는 primer 종류에 따라 세균의 속(genus)과 종(species)

의 구분이 가능하며, 높은 재현성을 나타내는 것으로 알

려져 있다15,16). 그러나 종의 구분에 있어 변별력이 낮은 것

으로 평가되는 경우도 있다17).

그러므로 본 연구에서는 해산물에서 가장 빈번하게 검

출되는 세균인 Vibrio 종(species)을 대상으로 하여 생화학

적 방법인 Vitek 2 system 방법과 분자생물학적 방법인

species-specific PCR 방법의 동정결과를 비교·평가하고

자 하였다. 

Materials and Methods

Vibrio 표준균주

본 연구에서는 5종의 Vibrio 표준균주가 이용되었다. V.

parahaemolyticus ATCC 27969, V. vulnificus ATCC 27562,

V. mimicus ATCC 33653, V. alginolyticus ATCC 17749는

American Type Culture Collection (ATCC)로 부터 분양 받

았으며, V. cholerae NIH 35A3은 미국국립보건원(National

Institutes of Health, NIH)으로 부터 분양 받았다. 

Vibrio 분리균주 

본 연구에서 이용된 Vibrio 분리균주는 강화, 남양, 인천,

홍성, 그리고 태안 지역에서 확보한 새우로부터 분리되었

다. 수집한 각 원산지 별 새우 검체 150 g을 균질화 시킨

후 각 검체를 멸균희석액(0.85% NaCl)으로 10진 희석법

에 따라 계열희석 하였다. 각 검체의 희석액을 Thiosulphate

citrate bile salt sucrose (TCBS, Difco, Becton Dickinson

Co., Sparks, MD, USA) 배지를 이용하여 37oC에서 24시

간 배양하여 운동성이 있고, yellow나 green color를 띄는

colony를 Vibrio 속 세균으로 순수분리 하였다. 

16S rRNA gene sequencing

새우로부터 분리된 분리균주는 Tryptic Soy Agar (TSA,

Difco, Becton Dickinson Co., Sparks, MD, USA) 배지에

획선도말하여 37oC에서 24시간 배양 하였다. 배양된 집락

중 단일 집락을 선택하여 1.5% NaCl이 포함된 Brain Heart

Infusion (BHI, Difco, Becton Dickinson Co., Sparks, MD,

USA) broth에 증균배양 하였다. 증균배양 후 다음과 같이

boiling method를 이용하여 배양액으로부터 genomic DNA

를 추출하였다. 배양액 1 mL를 14,000 rpm으로 3분간 원

심분리하여 상등액을 제거하고, cell pellet을 확보하였다.

Cell pellet에 멸균수 1 mL을 첨가한 후 100oC에서 10분간

가열하였다. 가열 후 2분간 상온에 방치한 후 14,000 rpm

으로 3분간 원심분리 하였다. 원심분리 후 상등액을 template

DNA로 사용하였다.

Vibrio 선택배지를 이용하여 분리된 새우 분리균주의 속

명을 확인하기 위하여 16S rRNA gene primer를 이용하여

PCR을 수행하였다. PCR 반응액은 forward primer와 reverse

primer (100 pmole/1 µL) 각각 2 µL, 2 × Taq PCR Smart

Mix (Solgent Co., Daejeon, South Korea) 20 µL, 그리고

template DNA는 26 µL로 총량은 50 µL로 하였다. PCR은

Gene Pro Thermal Cycler TC-E-48D (Hangzhou Bioer

Technology, Binjiang, China)를 사용하여 수행하였다. 본

실험에 이용된 16S rRNA gene primer 염기서열과 반응조

건은 Table 1에 나타내었다. PCR을 수행한 후 PCR 산물

은 1.5% agarose gel에 전기영동 한 후 SL-20 High Per-

formance DNA image visualizer (Seoulin Scientific Co.

Ltd., Seongnam, South Korea)로 target band를 확인하였다.

또한 16S rRNA gene PCR 증폭산물에 대하여 DNA

sequencing을 수행하였다. 16S rRNA gene의 sequencing은

dideoxynucleotide-chain-terminating DNA sequencing 원리

를 기초로 하는 ABI 3730XL DNA Analyzer를 이용하였
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다. Sequencing을 통하여 확보한 16S rRNA gene 염기서

열은 GenBank상의 basic local alignment search tool

(BLAST) 프로그램을 이용하여 이미 GenBank에 등록된

16S rRNA gene 염기서열과의 상동성을 비교 분석하였다.

Vitek 2 system 방법을 이용한 Vibrio 균의 동정

본 연구에서는 5개의 Vibrio 표준균주와 TCBS 배지상

에서 분리된 123개 Vibrio 의심 분리균주 중 16S rRNA

gene sequencing 결과 Vibrio 속으로 확인된 24개의 분리

균주를 대상으로 비교실험을 진행하였다. 균주는 3% NaCl

이 포함된 Nutrient agar (Merck, Darmstadt, Germany) 배

지에 2회 계대 배양을 하여 활성화하였다. 활성화된 균주

는 0.45% NaCl 용액을 사용하여 densicheck에서 0.5

McFarland로 희석을 한 후 GNI card에 분주하여 Vitek 2

system (bioMerieux, Marcy l'Etoile, France)으로 분석을 수

행하였다. 결과 판독은 Advanced Expert System (AES)

software에 의해 자동으로 분석 및 판독하여 동정하였다.

판독결과 신뢰도 90% 이상을 올바른 동정으로 판정하였다.

Species-specific PCR 방법을 이용한 Vibrio 균의 동정

본 연구에 이용된 5개의 Vibrio 표준균주와 TCBS 배지

상에서 분리된 123개 Vibrio 의심 분리균주 중 16S rRNA

gene sequencing을 이용한 동정 결과 Vibrio 속으로 확인

된 분리균주 24개에 대하여 5개 species 별로 각 Vibrio

species에 특이적인 primer를 이용하여 species-specific PCR

을 수행하였다. PCR 반응액은 forward primer와 reverse

primer (100 pmole/µL) 각각 2 µL, 2 × Taq PCR Smart

Mix (Solgent Co., Daejeon, South Korea) 20 µL, 그리고

template DNA는 26 µL 로 총량은 50 µL 로 하였다. PCR

은 Gene Pro Thermal Cycler TC-E-48D (Hangzhou Bioer

Technology, Binjiang, China)를 사용하여 수행하였다. PCR

을 수행한 후 PCR 산물은 1.5% agarose gel에 전기영동 한

후 SL-20 High Performance DNA image visualizer (Seoulin

Scientific Co. Ltd., Seongnam, South Korea)로 target band

를 확인하였다. V. parahaemolyticus, V. alginolyticus, V.

vulnificus, V. mimicus 그리고 V. cholerae 각각의 species-

specific primer들의 염기서열과 PCR 반응조건은 Table 1

에 나타내었다.

Results

Vibrio 속의 분리

Vibrio 선택배지인 TCBS 배지상에 형성된 colony 중

yellow와 green 색을 띠는 colony를 Vibrio 속 세균으로 판

정하고 순수 분리하였다. 그 결과 총 750 g의 새우 검체(5

개 원산지로부터 각 원산지 별로 150 g씩 확보된 새우 검

체)로부터 Vibrio 의심균주 123개를 확보하였다.

16S rRNA gene sequencing

총 123개 새우 분리균주를 대상으로 16S rRNA gene

sequencing을 수행하였다. 16S rRNA gene sequencing을

통하여 확보된 분리균주의 16S rRNA gene 염기서열을 대

상으로 하여 Blast 검색하여 GeneBank상의 data와 비교

분석하였다. 16S rRNA gene sequencing 분석결과, 총 123

개 새우 분리균주 중 24개(19.5%) 분리균주가 Vibrio 속에

속하는 것으로 확인되었다. 16S rRNA gene sequencing 결

과에 의하여 최종적으로 Vibrio 속으로 확인된 분리균주

24개는 Vitek 2 system 방법과 species-specific PCR 방법

Table 1. Polymerase chain reaction (PCR) primers and amplification conditions used in this study

species
Target 

genes
Primer names Primer sequences (5’-3’)

Amplification conditions1) Products

(bp)
Reference

D A E

Universal primers

16S

ribosomal 

RNA

27F AGAGTTTGATCMTGGCTCAG
95oC,

30s

45oC,

30s

72oC,

1m
881

Thwe et al. 

(2011)907B CCGTCAATTCMTTTRAGTTT

V. parahaemolyticus
flaE

gene

Vp.flaE-79F GCAGCTGATCAAAACGTTGAGT 94oC,

30s

50oC,

30s

72oC,

1m
897

Cheryl et al. 

(2007)Vp.flaE-934R ATTATCGATCGTGCCACTCAC

V. alginolyticus
colG

gene

VA-F CGAGTACAGTCACTTGAAAGCC 94oC,

30s

55oC,

30s

72oC,

1m
737

Angela et al. 

(2005)VA-R CACAACAGAACTCGCGTTACC

V. vulnificus
hsp

gene

Vv.hsp-326F GTCTTAAAGCGGTTGCTGC 94oC,

30s

55oC,

30s

72oC,

1m
410

Cheryl et al. 

(2007)Vv.hsp-697R CGCTTCAAGTGCTGGTAGAAG

V. mimicus
sodB

gene

Vm.sodB-F CATTCGGTTCTTTCGCTGAT 94oC,

30s

50oC,

30s

72oC,

1m
121

Cheryl et al. 

(2007)Vm.sodB-R2 GAAGTGTTAGTGATTGCTAGAGAT

V. cholerae
sodB

gene

Vc.sodB-F AAGACCTCAACTGGCGGTA 94oC,

30s

55oC,

30s

72oC,

1m
248

Cheryl et al. 

(2007)Vc.sodB-R GAAGTGTTAGTGATCGCCAGAGT

1)D : denaturation; A : annealing; E : extension
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을 이용한 species 수준의 동정실험에 이용되었다. 

Vitek 2 system 방법을 이용한 Vibrio 균의 동정 

Vibrio 표준균주 5개와 16S rRNA gene sequencing 결과

Vibrio 속으로 확인된 분리균주 24개를 대상으로 Vitek 2

system 방법에 의하여 분석을 수행하였으며 분석결과는

Table 2에 나타내었다. 5개 Vibrio 표준균주 중 V. para-

haemolyticus ATCC 27969와 V. mimicus ATCC 33653는

probability가 각각 99%와 96%로 예상했던 결과와 일치하

였다. 그러나 나머지 3개의 표준균주(V. vulnificus ATCC

27562, V. cholerae NIH 35A3, V. alginolyticus ATCC

17749)는 동정이 되지 않았다. 16S rRNA gene sequencing

결과에 의하여 Vibrio 속으로 동정되었던 24개의 분리균

주 중 15개가 Vitek 2 system 방법에 의한 분석을 통하여

Vibrio species 수준으로 동정되었다. 나머지 9개의 분리균

주 중 6개 분리균주는 Sphingomonas paucimobilis로 동정

되었고, 1개 분리균주는 Acinetobacter haemolyticus로 동

정되었으며, 나머지 2개의 분리균주는 동정되지 않았다. 

Vibrio species-specific PCR 방법을 이용한 Vibrio 균의

동정 

Vibrio 표준균주 5개와 16S rRNA gene sequencing 결과

Vibrio 속으로 확인된 분리균주 24개를 대상으로 species-

specific PCR을 수행한 결과, 5개의 Vibrio 표준균주에서

각각 Vibrio species에 해당하는 target band가 확인되었

다. 위의 결과로 보아 각 Vibrio species-specific primer가

각각의 Vibrio species에 특이적으로 반응한다는 것을 확

인할 수 있었다. 그리고 16S rRNA gene sequencing 결과

에 의하여 Vibrio 속으로 동정되었던 24개의 분리균주 중

16개 분리균주는 species-specific PCR 방법을 통하여 Vibrio

species 수준으로 동정되었고, 나머지 8개 분리균주는 동

정되지 않았다. 각 species-specific primer를 이용하여 PCR

Table 2. Identification of Vibrio reference strains and isolates from shrimp using Vitek 2 system

strains
Identification results

Note
Species Probability

Reference strains

V. parahaemolyticus ATCC 27969 Vibrio parahaemolyticus 99%

V. vulnificus ATCC 27562 - - unidentified

V. cholerae NIH 35A3 - - unidentified

V. mimicus ATCC 33653 Vibrio mimicus 96%

V. alginolyticus ATCC 17749 - - unidentified

Isolates

VNA3 Vibrio parahaemolyticus 99%

VNB1 Vibrio parahaemolyticus 99%

VNB2 Vibrio parahaemolyticus 95%

VNC1 Vibrio parahaemolyticus 95%

V-117 Vibrio vulnificus 99%

B-5 Vibrio vulnificus 99%

B-6 Vibrio vulnificus 99%

B-7 Vibrio vulnificus 99%

B-8 Vibrio vulnificus 99%

V-35653 Vibrio mimicus 99%

VGA1 Vibrio alginolyticus 96%

VGE1 Vibrio alginolyticus 99%

VGF1 Vibrio alginolyticus 94%

VNA1 Vibrio alginolyticus 98%

VTA1 Vibrio alginolyticus 99%

VGB2 Sphingomonas paucimobilis 88%

VGD1 Sphingomonas paucimobilis 93%

VGF2 Sphingomonas paucimobilis 94%

VGH1 Sphingomonas paucimobilis 89%

VGJ1 Sphingomonas paucimobilis 89%

VND1 Sphingomonas paucimobilis 94%

VGC1 Acinetobacter haemolyticus 95%

VTB1 - - unidentified

VTB2 - - unidentified
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을 수행한 결과는 Table 3에 나타내었다.

Discussion

본 연구에서는 해산물에서 가장 빈번하게 검출되는 세

균인 Vibrio 속을 대상으로 하여 생화학적 방법인 Vitek 2

system 방법과 분자생물학적 방법인 species-specific PCR

방법의 동정결과를 비교·평가하고자 하였다. 그리고 이

들 2개의 다른 방법을 사용하여 얻은 동정결과를 Table 4

에 비교하여 나타내었다. 

Vitek 2 system 방법을 이용한 경우, Vibrio 표준균주 2

개(2/5, 40%), 16S rRNA gene sequencing 결과 Vibrio 속

으로 확인된 분리균주 15개(15/24, 62.5%) 등의 총 17개

균주(17/29, 58.6%)가 Vibrio 종으로 동정되었으며, 나머지

12개 균주(12/29, 41.4%)는 Vibrio 종으로 동정이 되지 않

았다. 

Species-specific PCR 방법을 이용한 경우, Vibrio 표준균

주 5개(5/5, 100%) 모두 Vibrio 종으로 동정이 되었으며,

16S rRNA gene sequencing 결과 Vibrio 속으로 확인된 분

리균주 24개 중 16개(16/24, 66.7%)도 Vibrio 종으로 동정

이 되어서 총 21개 균주(21/29, 72.5%)가 Vibrio 종으로 동

정되었으며, 나머지 8개 균주(8/29, 27.5%)는 Vibrio 종으

로 동정이 되지 않았다. 

이와 같은 현상은 현재 다양한 생화학적 방법을 통한

종 수준의 동정결과가 종간(interspecies) 혹은 동일 종내

(intraspecies) 에서도 다양한 결과를 나타내어 정확한 동정

을 불가능하게 하기 때문에 기인된 것으로 사료된다. Yoon

등18)은 103개의 V. vulnificus 균주가 Vitek 2 GNI+card에

의해 24종류의 bionumber로 구분되었고, Ryang 등19)의

연구에서는 V. vulnificus 23개 균주를 대상으로 생화학적

방법인 pulsed field gel electrophoresis (PFGE) 방법을 사

용하여 분석한 결과, 유전학적으로 매우 다양하다고 하였

다. 또 다른 측면에서 고찰한 결과에 의하면 자연시료에

서 분리되는 Vibrio 균의 경우 매우 다양한 생화학적 특성

을 보이기 때문에 생화학적인 방법을 사용한 정확한 동

정에 많은 문제가 있음이 여러 연구자들에 의해 보고되

었다20). 또한 Vitek 2 system방법에 의해 동정할 경우, data

base에 없는 세균 종은 동정되지 않는 경우가 있는 것으

로 보고되었다21). 즉 Vitek 2 system방법의 data base의 범

위와 내용에 따라 동정에 많은 제한을 받을 것으로 사료

된다. 이는 Vitek 2 system방법에 의한 미생물 동정의 한

계성을 나타내는 것이라고 볼 수 있으며, 그에 따라서

Vitek 2 system을 이용한 동정방법은 보다 정확한 data

base 구축이 시급하다고 판단 되어진다.

분자생물학적 방법인 species-specific PCR 방법은 V.

parahaemolyticus, V. cholerae, V. alginolyticus, V. vulnificus,

V. mimicus 5종에 대한 species-specific primer를 이용하여

신속하고 정확한 동정결과를 얻을 수 있었다. 다만, 16S

rRNA gene sequencing 결과 Vibrio 속으로 확인된 분리균

주 24개 중 동정되지 않은 8개 균주는 V. parahaemolyticus,

V. cholerae, V. alginolyticus, V. vulnificus, V. mimicus 종

외에 다른 Vibrio species로 사료된다. 

그리고 이와 같이 두 가지 방법을 통하여 동정된 결과

를 비교하였을 때 일부 상이한 결과를 확인하였다. 표준

균주를 포함한 총 29개의 Vibrio 균주를 Vitek 2 system

방법과 species-specific PCR 방법으로 각각 동정한 결과,

Table 3. Identification of Vibrio reference strains and isolates

using species-specific PCR

strains
species-specific primers1)

Vp Vv Vc Vm Va

Reference strains

V. parahaemolyticus ATCC 27969 +
2) - - - -

V. vulnificus ATCC 27562 - + - - -

V. cholerae NIH 35A3 - - + - -

V. mimicus ATCC 33653 - - - + -

V. alginolyticus ATCC 17749 - - - - +

Isolates

VNB1 + - - - -

VNB2 + - - - -

VTB1 + - - - -

VTB2 + - - - -

V-117 + - - - -

B-5 + - - - -

B-6 + - - - -

B-7 + - - - -

B-8 + - - - -

VGA1 - - - + -

V-35653 - - - + -

VGE1 - - - - +

VGF1 - - - - +

VNA1 - - - - +

VND1 - - - - +

VTA1 - - - - +

VGB2 - - - - -

VGC1 - - - - -

VGD1 - - - - -

VGF2 - - - - -

VGH1 - - - - -

VGJ1 - - - - -

VNA3 - - - - -

VNC1 - - - - -

1)Vp : Vibrio parahaemolyticus species-specific primers (Vp.flaE-

79F, Vp.flaE-934R); Vv : Vibrio vulnificus species specific prim-

ers (Vv.hsp-326F, Vv.hsp-697R); Vc : Vibrio cholerae species-

specific primers (Vc.sodB-F, Vc.sodB-R); Vm: Vibrio mimicus

species-specific primers (Vm.sodB-F, Vm.sodB-R2); Va : Vibrio

alginolyticus species-specific primers (VA-F, VA-R)
2)Data were presented as positive (+) and negative (-) PCR ampli-

fications.
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Vibrio 표준균주 2개(2/5, 40%), 16S rRNA gene sequencing

결과 Vibrio 속으로 확인된 분리균주 7개(7/24, 29.2%) 등

의 총 9개(9/29, 31%) 균주들의 동정결과만이 일치하였다.

불일치한 결과 중 대상 미생물의 target gene이 기존 보고

된 specific한 gene을 이용하여 문헌상22,23)에 보고 됐던 점

과 Vitek 2 system 방법의 부정확성24,25)에 대한 보고를 감

안할 때 species-specific PCR 방법이 더 정확하다는 것을

확인 할 수 있었다. 

현재 다른 세균 species에 비해 Vibrio species에 대한

Vitek 2 system 방법과 species-specific PCR 방법의 연구

가 미흡하여 추가실험이 요구된다. 또한 본 연구에서 24

개 새우 Vibrio 분리균주를 대상으로 하여 Vitek 2 system

방법과 species-specific PCR 방법을 비교하였을 때 결과

가 상당부분 불일치하기 때문에 표준균주를 포함하여 좀

더 많은 분리균주를 확보하여 추가적인 확인실험을 해야

할 필요성이 있다. 마지막으로 본 연구를 통하여 얻은 연

구결과들은 보다 정확한 Vibrio 종(species) 검출방법 개발

을 위한 기초 자료로 이용될 수 있을 것으로 사료된다.
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국문요약

Vibrio 속에 속한 세균에 의한 식중독은 오염된 해산물

식품의 섭취로 인하여 빈번하게 발생하고 있다. 그러므로

해산물을 날것으로 섭취하는 한국인의 특성을 고려할 때,

빠르고 정확한 Vibrio 검출기술은 식품위생 및 공중보건의

측면에서 매우 중요하다. 이와 관련하여 본 연구에서는 전

통적인 배지를 이용한 동정방법의 단점을 보완할 수 있는

Table 4. Comparison of species names identified by Vitek 2 system and species-specific PCR

Strains
Species names

 By Vitek 2 system By species-specific PCR

Reference strains

V. parahaemolyticus ATCC 27969 V. parahaemolyticus V. parahaemolyticus

V. vulnificus ATCC 27562 - V. vulnificus

V. cholerae NIH 35A3 - V. cholerae

V. mimicus ATCC 33653 V. mimicus V. mimicus

V. alginolyticus ATCC 17749 - V. alginolyticus

Isolates

VGA1 V. alginolyticus V. mimicus

VGB2 Sphingomonas paucimobilis -

VGC1 Acinetobacter haemolyticus -

VGD1 Sphingomonas paucimobilis -

VGE1 V. alginolyticus V. alginolyticus

VGF1 V. alginolyticus V. alginolyticus

VGF2 Sphingomonas paucimobilis -

VGH1 Sphingomonas paucimobilis -

VGJ1 Sphingomonas paucimobilis -

VNA1 V. alginolyticus V. alginolyticus

VNA3 V. parahaemolyticus -

VNB1 V. parahaemolyticus V. parahaemolyticus

VNB2 V. parahaemolyticus V. parahaemolyticus

VNC1 V. parahaemolyticus -

VND1 Sphingomonas paucimobilis V. alginolyticus

VTA1 V. alginolyticus V. alginolyticus

VTB1 - V. parahaemolyticus

VTB2 - V. parahaemolyticus

V-35653 V. mimicus V. mimicus

V-117 V. vulnificus V. parahaemolyticus

B-5 V. vulnificus V. parahaemolyticus

B-6 V. vulnificus V. parahaemolyticus

B-7 V. vulnificus V. parahaemolyticus

B-8 V. vulnificus V. parahaemolyticus
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생화학적 방법인 Vitek 2 system방법과 분자생물학적 방

법인 species-specific PCR 방법을 사용하여 얻은 동정결

과를 비교·평가하고자 하였다. 본 연구에서는 5개의 Vibrio

표준균주와 16S rRNA gene sequencing 결과에 의하여

Vibrio 속으로 확인된 24개의 분리균주가 이용되었다. Vitek

2 system방법을 이용한 경우, 이와 같이 본 연구에 사용

된 29개 균주 중 Vibrio 표준균주 2개(2/5, 40%), 16S rRNA

gene sequencing 결과 Vibrio 속으로 확인된 분리균주 15

개(15/24, 62.5%) 등의 총 17개 균주(17/29, 58.6%)가 Vibrio

종으로 동정되었다. 그리고 species-specific PCR방법을 이

용한 경우, 위의 29개 균주 중 Vibrio 표준균주 5개(5/5,

100%), 16S rRNA gene sequencing 결과 Vibrio 속으로 확

인된 분리균주 16개(16/24, 66.7%) 등의 총 21개 균주(21/

29, 72.5%)가 Vibrio 종으로 동정되었다. Vitek 2 system방

법과 species-specific PCR방법을 이용하여 동정된 결과를

비교하였을 때 표준균주 중 V. parahaemolyticus, V. mimicus

등의 2개(2/5, 40%), 새우분리균주 24개 중에서 16S rRNA

gene sequencing 결과 Vibrio 속으로 확인된 분리균주 7개

(7/24, 29.2%) 등의 총 9개(9/29, 31%) 균주들에 대한 동

정결과만이 일치하였다. 
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