
근년에 이루어진 혁신적인 의학 미생물학 분야는 

metagenomic 기법을 이용한 마이크로바이옴 연구와 세

균 동정 방법을 바꾼 matrix-assisted laser desorption 

ionization-time of flight mass spectrometry (MAL-

DI-TOF MS, 매트릭스 보조 레이저 탈착 비행 질량분석

법) 기술의 이용이다. MALDI-TOF MS는 세균 및 진균을 

정확하고 빠르게 동정하는 방법으로서 기존에 사용하던 전

통적인 동정 방법보다 매우 신속하고 정확하여 미생물 검

사에 유용하기에 소개한다. 

질량분석기는 분자의 질량을 재는 기기로 1886년에 

Goldstein에 의해 처음 고안되었으며 1912년에 Thomp-

son에 의해 더욱 개선되었다. 질량분석은 화학물질의 기

체 이온을 전기자장에서 질량과 전하에 따라 분리된 것을 

측정하여 그 물질을 알아내는 기법을 뜻한다. 현재 세균

과 진균 동정에 사용하는 MALDI-TOF MS는 레이저를 이

용하여 시료를 이온화하는 방법으로 단백질, DNA 등 분

자량이 큰 물질을 분석하는데 유용하다. MALDI를 사용

한 질량분석법은 1985년 일본 Shimadzu 회사의 Koichi 

Tanaka 연구원에 의하여 개발되었다. 즉, 극히 작은 금속 

분말과 글리세린으로 검체를 처리함으로써 분자량이 큰 단

백질 등을 분석하는 방법으로 2002년 화학부분 노벨상을 

미국 Virginia Commonwealth 대학교의 John B. Fenn 

교수(85세)와 함께 질량분광분석법 부문 연구로, 스위스 

Federal Institute of Technology의 Kurt Wuethrich 

교수(64세)가 핵자기공명법(Nuclear magnetic reso-

nance spectroscopy) 부문 연구로 공동 수상하였다. 특

히 Tanaka 연구원은 43세인 수상자이었음을 놀라게 하였

었다. 이들의 연구는 검체 중의 세균체 혹은 배양된 미생물 

집락의 단백질을 빠르고 정확하게 측정할 수 있는 혁신적

인 방법이다[1,2]. 이 무렵 Hillenkamp와 Karas는 유기

화합물 매트릭스를 쓰는 방법을 보고하고 MALDI라는 용

어를 만들었다. 

MALDi-TOF MS의 원리를 간단히 설명하면, 세균이나 

진균의 집락(혹은 환자 검체)을 매트릭스라고 부르는 낮

은 질량의 유기화합물과 섞어서 금속판에 한 방울 놓고 건

조되면 결정을 이룬다. 결정체에 UV 레이저 광선을 쪼이

면 레이저의 광자(photon)들과 매트릭스 분자들의 상호작

용으로 검체 중의 단백질이 이온화된다. 생성된 이온들은 

TOF tube를 통과하여 검출기에 도달한다. 이온들이 검출

기에 도달하는데 걸리는 시간은 질량이 작으면 짧고 크면 

길다. 검출기는 질량(mass)과 전하(charge)의 비율(m/z)

을 측정하여 검출한 결과를 그라프로 표시한다(Fig. 1) [2]. 

이 결과를 표준과 비교하여 균종을 동정한다. 균종에 따라

서 단백질의 구성이 다르므로 균종 동정이 가능하게 된다. 

이 방법을 기반으로 임상검체에서 통상적으로 분리되는 주

요 산소성 및 무산소성 세균과 진균의 동정에 매우 유용함

이 많이 보고되었고, 국내에서도 병원미생물 검사실, 연구

기관 등에서 흔히 이용되고 있다[3-5].

최근 휴먼 마이크로바이옴 연구가 많아지면서 인체 내

에 있는 미생물 역할을 규명하여, 각종 미생물이 다양한 질
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환의 발생과 예방, 인체와의 상호작용을 통하여 중요한 기

능을 수행함이 보고되어 왔다. 이러한 연구를 위해서는 차

세대 염기서열 분석 기술이 매우 중요한데, 일부 학자들은 

culturomics 기법을 추가로 사용하는 경우 더 많은 정보

를 얻을 수 있고, culturomics에서 배양된 많은 세균의 동

정에는 MALDI-TOF MS가 유용하다고 하였다[6].

현재 국내에 소개된 기종은 Bruker Daltonics (Bre-

man, Germany)와 bioMerieux (Marcy l’Etoile, 

France)의 국외 제품이 있고, 국내 제품으로는 ASTA (Su-

won, Korea)가 이용되고 있다(Fig. 2). 

새로운 임상 검사에 이용 

1. 항균제 내성 검출

MALDI-TOF MS는 세균 및 진균의 균종 동정 이외에도 

Fig. 2. MALDI-TOF Models introduced in Korea. (A) IVD 
MBT sirius (Bruker Daltonik GmbH, Bremen, Germany), (B) 
VITEK MS system (bioMérieux, Marcy-l’Étoile, France), (C) 
MicroIDSys LT (ASTA Corporation, Suwon, Korea).

A B C

Fig. 3. MALDI-TOF spectra of 
imipenem hydrolysis assays after a 
20-min incubation at 37℃. Peaks 
of interest in gray represent the 
imipenem peak at 300 Da and its 
metabolite at 254 Da. (A) Imipenem, 
(B) cephalosporinase, (C) ESBL, 
(D) OXA-48, (E) KPC, (F) NDM.

Fig. 1. Species Identification by MALDI-TOF.
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주요 항균제 내성을 검출하는 여러 가지 방법이 소개되었

다. 가장 흔히 연구된 방법들은 β-lactam 환(ring)을 가수

분해하는 β-lactamase 활성 평가, 내성에 관여하는 bio-

marker의 검출, 항균제 유무에 따른 세균의 proteomic 

profile의 비교 등이 있다[7]. 이러한 방법들을 기반으로 

하여 각종 내성균, 즉 carbapenem 내성 그람음성 막대균

(Fig. 3) [8], methicillin 내성 포도알균(MRSA), colistin 

내성 세균, 항결핵제 내성 검출 등에 우수함이 보고되었다. 

향후에 시험 방법이 표준화되고 기존의 감수성 시험법과의 

연관성이 정립되면 더욱 정확하고 신뢰성 있는 방법이 될 

것으로 기대된다. 

2. 역학적 분석 시험

의료관련감염은 각종 항균제 내성균의 발현과 이에 의한 

집단 감염이 문제이다. 이를 예방하고 해결하기 위해서는 

균종 동정은 물론 분리된 균주의 형(type)을 구별할 수 있

어야 한다. 이를 규명하기 위한 여러 가지 표현형 및 유전

형 시험이 알려져 있는데[9], 최근에는 MALDI-TOF MS

를 이용한 연구도 보고되고 있다. 이 방법은 간단하고 저렴

하며 재현성이 높은 것이 장점이나, 감별력은 약간 낮은 것

으로 알려져 있다. 최근 특별한 software (ID Bac)를 개발

하여 감별력을 높인 연구가 있다[10]. 

3. SARS-CoV-2 진단

코로나19 진단검사는 RT-PCR이 표준검사법으로 사용

되고 있고, 항원 및 항체검사도 여러 가지 방법이 소개되

어 상황에 맞게 그 사용이 권장되고 있다. MALDI-TOF 

MS를 SARS-CoV-2 진단에 이용하는 최근의 연구에서 

타액 등에 배양된 바이러스를 넣은 검체에서의 양성율은 

100%이었고, 또 다른 연구에서는 환자 비강면봉 검체에서

의 MALDI-TOF MS와 RT-PCR 시험의 일치율(concor-

dance)이 >80%이어서 유용하게 쓰일 것임이 보고되었다

[11,12]. 
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