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EGFR 돌연변이 검출에 있어 PNA-Mediated Real-Time PCR Clamping과 직
접 염기서열 분석법의 비교 분석
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Background: Although the gold standard method for research trials on epidermal growth factor receptor (EGFR) 
mutations has been direct sequencing, this approach has the limitations of low sensitivity and of being 
time-consuming. Peptide nucleic acid (PNA)-mediated polymerase chain reaction (PCR) clamping is known to be 
a more sensitive detection tool. The aim of this study was to compare the detection rate of EGFR mutation and 
EGFR-tyrosine kinase inhibitor (TKI) responsiveness according to EGFR mutation status using both methodologies.
Methods: Clinical specimens from 112 NSCLC patients were analyzed for EGFR mutations in exons 18, 19, 20, 
and 21. All clinical data and tumor specimens were obtained from 3 university hospitals in Korea. After genomic 
DNA was extracted from paraffin-embedded tissue specimens, both PNA-mediated PCR clamping and 
direct-sequencing were performed. The results and clinical response to EGFR-TKIs were compared.
Results: Sequencing revealed a total of 35 (22.9%) mutations: 8 missense mutations in exon 21 and 26 deletion 
mutations in exon 19. PNA-mediated PCR clamping showed the presence of genomic alterations in 45 (28.3%) 
samples, including the 32 identified by sequencing plus 13 additional samples (6 in exon 19 and 7 in exon 21). 
Conclusion: PNA-mediated PCR clamping is simple and rapid, as well as a more sensitive method for screening 
of genomic alterations in EGFR gene compared to direct sequencing. This data suggests that PNA-mediated PCR 
clamping should be implemented as a useful screening tool for detection of EGFR mutations in clinical setting. 
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서   론

  폐암은 예후가 좋지 않아서 수술이 불가능한 진행성 비

소세포암의 경우 표준 치료인 platinum 제제를 기본으로 

한 항암화학요법을 받더라도 중앙 생존기간이 8개월에 불

과한 것으로 알려져 있다1. 비소세포폐암에서 표피성장인

자 수용체(Epidermal growth factor receptor, EGFR)가 흔
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히 과발현되거나 비정상적으로 활성화되는 점을 근거로 

하여 EGFR를 표적으로 하는 새로운 치료방법이 제시되었

고
2
, 2004년 처음으로 EGFR tyrosine kinase 부위에 돌연

변이가 보고
3-5

된 이래로 EGFR tyrosine kinase 저해제를 

이용한 수많은 연구가 진행되고 있고 감수성 돌연변이를 

가지고 있는 특정 환자군에서는 중앙 생존기간이 최대 30

개월까지 보고되고 있다
6,7

.

  이와 같이 EGFR tyrosine kinase 저해제에 대한 반응 

및 예후를 예측하는데 가장 중요한 EGFR 돌연변이를 찾

아내기 위해서는 직접 염기서열 분석법이 표준방법으로 

사용되었으나 민감도가 낮고 단계가 복잡하며 분석시간

이 오래 걸려서 일상적으로 사용하기 어려운 점이 있다. 

또한 수술을 통해 적출된 조직이나 대부분 암세포로 구성

된 조직검체에서는 비교적 EGFR 돌연변이를 검사하기 쉬

운 편이지만 실제 임상에서는 매우 작은 조직 또는 세포진 

검사만으로 진단과 돌연변이 검사를 동시에 시행해야 하

므로 높은 민감도와 함께 정확성을 유지하면서 작은 검체

로도 돌연변이를 빨리 찾아낼 수 있는 새로운 검사법이 

필요하게 되었다
8
.

  Scorpions ARMS (amplified refractory mutation sys-

tem)
6
, dHPLC (denaturing high performance liquid chro-

matography)
9,10

, SMart Amplification Process (SMAP)
11
와 

같은 많은 다양한 방법들이 돌연변이 검사목적으로 연구

되고 있으나 아직 표준화되지는 않은 실정이다. 이러한 

새로운 방법 중에서 peptide nucleic acid (PNA)를 매개로 

유전자증폭을 시행하여 돌연변이 유무를 찾아내는 민감

도가 매우 높고 간편한 방법이 개발되어 최근 일본을 중심

으로 널리 사용되고 있다
7,12,13

. PNA는 인공 DNA로서 

DNA의 인산-리보스당의 골격이 펩타이드와 비슷한 아마

이드 골격으로 치환된 구조를 가지고 있어서 DNA나 RNA

에 대한 결합력과 안정성이 매우 높은 특성을 가지면서 

DNA와 마찬가지로 특정 염기서열에 대한 상보적인 결합

을 할 수 있기 때문에 다양한 생물학적 진단과 치료분야에 

활용되고 있는 물질이다
14

. 저자들은 이번 연구에 앞서 

PNA를 이용한 RT PCR clamping 방법으로 EGFR 돌연변

이 분석을 시행한 결과, 검사를 시행한 71예 중에서 33예

(46.5%)에서 변이형을 확인하였고 선암, 여성, 비흡연자

에서 그 빈도가 더 높았으며 EGFR-tyrosine kinase 저해제

에 대한 반응과 높은 관련성이 있는 것을 확인하였다
15

. 

이에 이번 연구에서는 비소세포폐암환자의 종양조직에서 

추출한 DNA로 PNA-mediated Real-Time (RT) PCR 

Clamping과 직접 염기서열 분석법으로 각각 EGFR 돌연

변이 검사를 시행한 후 그 결과를 비교 분석하여 국내에서 

PNA clamp를 이용한 EGFR 돌연변이분석 검사의 임상적

용 및 직접 염기서열 분석법 대체가능성을 평가하고자 하

였다.

대상 및 방법

1. 연구 대상

  2001년 8월부터 2009년 9월까지 건국대학교병원, 영남

대학교병원, 충남대학교병원에서 비소세포폐암으로 진단

받은 후 EGFR tyrosine kinase 저해제를 복용한 환자를 

대상으로 후향적 연구를 시행하였다. 환자들은 모두 각 

병원에서 조직검사를 통해 비소세포폐암을 진단받은 후 

임상경과 중 한 번 이상 EGFR tyrosine kinase 저해제를 

복용하였으며 의무기록 및 방사선 소견에 근거하여 표적

치료제투약 후 질병진행 여부를 평가하였다. 진단 재확인 

및 돌연변이 검사를 위해 파라핀 포매 조직 1∼5장을 수

집하였고 진단이 불명확하거나 DNA가 충분하지 않은 경

우에는 검사에서 제외하였다. 대상 환자의 조직을 수집하

는 것에 있어서는 각 병원의 임상연구심의위원회 심의를 

통과하였다.

2. DNA 분리

  병리의사가 현미경으로 관찰하여 파라핀 포매 조직 및 

세포 슬라이드에서 종양세포가 최소 50% 이상 포함되도

록 영역을 표기한 후 커버글라스를 제거하고 암세포만을 

채취하였다. 10% Resin이 들어있는 DNA extraction buf-

fer (50 mMTris-cl pH 8.5, 1 mMEDTA pH 8.0, 0.5% 

Tween 20) 50∼100 μL에 채취한 암세포만 분리하여 넣

고 200 μg/mL Proteinase K와 혼합한 후 56
o
C에서 최소 

1시간 이상 처리하였다. 100
o
C에서 10분 동안 가열한 후 

12,000 rpm에서 10∼15분 동안 원심분리하고 상층액만 

채취하여 PCR 반응에 사용하였다
16

.

3. PNA-mediated RT PCR Clamping

  추출된 DNA에서 PNA Clamp
TM

 EGFR mutation de-

tection kit (PANAGENE, Daejeon, Korea)를 사용하여 검

출하였다. Real time PCR 기기는 CFX 384 (Bio-Rad, 

Hercules, CA, USA)를 사용하였으며 94
o
C에서 5분간 유

지한 후에 94
o
C에서 30초, 70

o
C에서 20초, 63

o
C에서 30초

를 40회 반복하였다. PNA ClampTM EGFR mutation de-

tection kit에서 검출 가능한 돌연변이로는 Exon 19 결실
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Table 1. Demographic characteristics of subjects

Characteristics No. (%)

Age, yr 62.2±10.1 (63, 39∼86)*
Sex
  Male         53 (49.5%)
  Female         54 (50.5%)
Smoking status
  Never smoker         64 (61.0%)
  Ex-smoker         13 (12.4%)
  Current smoker         27 (25.7%)
Pathology
  Adenocarcinoma         91 (85.0%)
  Squamous cell carcinoma         15 (14.0%)
  Large cell carcinoma          1 (0.9%)

SD: standard deviation.
*Average±SD (median, range).

Table 2. EGFR mutation detected by PNA-mediated Real-Time PCR Clamping and DNA direct sequencing

PNA-mediated RT PCR clamping (n=107) DNA direct sequencing (n=107)

Mutant type 47 (43.9%) 38 (35.5%)
  Exon19 del 26 (55.3%) 23 (60.5%)
  Exon21 L858R or L861Q 16 (34.0%) 12 (31.6%)
  Exon20 S768I or ins9  1 (2.1%)  1 (2.6%)
  Exon20 2321_2322 ins6  0 (0.0%)  1 (2.6%)
  Exon 20 2364 C ＞T, L788L  0 (0.0%)  1 (2.6%)
  Exon 19 del＋Exon 21 L858R/L861Q  1 (2.1%)  0 (0.0%)
  Exon19 del＋Exon 20 T790M  3 (6.4%)  0 (0.0%)
Indeterminate  2 (1.9%)  5 (4.7%)
Wild type 58 (54.2%) 64 (59.8%)

Values are presented as number (%). 
EGFR: epidermal growth factor receptor; PNA: peptide nucleic acid; PCR: polymerase chain reaction.

과 Exon 21 L858R 점돌연변이를 기본으로 하여 Exon 18

부터 21에 이르기까지 EGFR-tyrosine kinase 저해제에 대

한 약제 반응성과 관련하여 감수성 또는 저항성과 같은 

임상적인 의미를 가지면서 흔히 발견되는 29가지 돌연변

이를 포함하였다.

4. 직접 염기서열 분석법

  Exon 18에 대해서는 E18-SF, 5'-AGGTGACCCTTGTC-

TCTGTG-3', E18-SR, and 5'-CCTGTGCCAGGGACCTT-

AC-3', Exon 19에 대해서는 E19-SF, 5'-CATGTGGCACC-

ATCTCACAA-3', E19-SR와 5'-CCCACACAGCAAAGCAG-

AA-3', Exon 20에 대해서는 E20-B-F, 5'-ATCGCATTCAT-

GCGTCTTC-3', E20-B-R와 5'-GTCTTTGTGTTCCCGGA-

CAT-3', Exon 21에 대해서는 E21-B-F, 5'-CCTCACAGC-

AGGGTCTTCTC-3', E21-B-R와 5'-GGAAAATGCTGGCT-

GACCTA-3'와 같은 primer를 이용하여 PCR을 시행하였

다. 그 결과물을 PCR clean-up kit (Macherey-Nagel, 

Düren, Germany)를 통해 정제한 후 Big Dye Terminator 

kit (Applied Biosystems, Forster City, CA, USA)를 이용

하여 ABI Prism 3100 station (Applied Biosystems)으로 

순방향과 역방향의 염기서열을 2회 분석하여 판정하였다.

5. 돌연변이 결과 비교

  각 검사법에 따른 돌연변이 검출 빈도를 Exon 종류에 

따라 구분하여 증례수(백분율)로 나타냈고 검사방법에 따

라 다른 결과를 보인 환자에 한해 개별적으로 기술하였다. 

각 검사법에 따른 돌연변이 결과의 일치도는 교차분석으

로 kappa 값을 확인하였고, EGFR tyrosine kinase 저해제

에 대한 반응을 비교하여 돌연변이 검사를 통한 약제반응 

예측율을 비교하였다.

결   과

1. 환자 특성

  3개 대학병원에서 수집된 112명의 비소세포폐암환자 

중에서 돌연변이 분석이 불가능한 5명은 분석에서 제외하

였다. 대상 환자의 연령은 평균 62.2±10.1세(39∼86세) 

남녀비는 53：54 (49.5%：50.5%), 흡연력은 비흡연자 

64명(61.0%), 과거흡연자 13명(12.4%), 현재흡연자 27명

(25.7%)이었다. 조직형으로는 선암이 91명(85.0%)으로 

대다수를 차지하고 있었으며 그 다음으로 평편상피암 15
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Table 3. Comparison of EGFR mutation results using PNA-mediated RT PCR Clamping and DNA direct sequencing

PNA-mediated PCR clamping DNA direct sequencing Total Kappa (p-value)

Concordant cases
 (n=86, 80.4%)

Mutant type               Exon19 del 20
          Exon21 L858R or L861Q 12 33 (30.8%)
            S768I or Exon20 ins9  1

0.799 (＜0.001)

Wild type                     − 53 53 (49.5%)

Discordant cases
 (n=21, 19.6%)

Mutant type Exon 19 del Wild  5
Exon 19 del Indeterminate  1
Exon 21 L858R or L861Q Wild  4
Exon 19 del＋Exon 20 Exon 19 del  2
 L858R/L861Q 14 (13.1%)
Exon 19 del＋Exon 20 Indeterminate  1
 L858R/L861Q
Exon19 del＋T790M Exon 19 del  1

Wild type Wild Indeterminate  3
Wild Exon20 2321_2322 ins6  1
Wild Exon 20 2364 C＞T, L788L  1  7 (6.5%)
Indeterminate Wild  2

Total 107

EGFR: epidermal growth factor receptor; PNA: peptide nucleic acid; PCR: polymerase chain reaction.

명(14.0%), 대세포암 1명(0.9%)으로 나타났다(Table 1).

2. PNA-Mediated RT PCR Clamping과 DNA 직접 염

기서열 분석법에 따른 EGFR 돌연변이 결과

  107예의 비소세포폐암 환자에서 PNA-mediated RT 

PCR clamping 방법으로 EGFR 돌연변이 분석을 시행한 

결과 47예(43.9%)에서 돌연변이형, 58예(54.2%)에서 야

생형으로 나타났고, DNA 직접 염기서열 분석법을 이용하

여 유전자형을 분석하였을 때는 돌연변이형과 야생형이 

각각 38예(35.5%), 64예(59.8%)에서 확인되었다(Table 

2). 변이형 중에서 세부적인 종류를 살펴보면, 두 가지 방

법에서 모두 Exon 19 결실이 절반 이상을 차지할 정도로 

가장 비중이 높았고 다음으로는 Exon 21 L858R 점돌연변

이가 전체 변이형 중에서 1/3 넘게 차지하는 것으로 나타

났다. PNA-mediated RT PCR clamping으로 분석하였을 

때 4예(8.5%)에서 두 가지 돌연변이가 함께 검출되었는데 

Exon 19 결실과 함께 3예(6.4%)에서는 Exon 21 L858 점

돌연변이가 동반되었고, 1예(2.1%)에서는 Exon 21 T790M 

돌연변이가 함께 확인되어 결과적으로 Exon 19 결실을 

포함하는 돌연변이가 31예(63.8%)로 전체 돌연변이형 중

에서 2/3 가량에 미치는 것으로 나타났다. 이외에 1예

(2.1%)에서 Exon 20의 9 삽입이 두 가지 방법으로 모두 

확인되었다.

3. PNA-Mediated RT PCR Clamping과 DNA 직접 염

기서열 분석법에 따른 EGFR 돌연변이 일치도 비교

  두 가지 돌연변이 분석방법을 통한 결과가 서로 얼마나 

일치하는지 비교해 본 결과 돌연변이형의 70.2% (33예)와 

야생형의 88.3% (53예)에서 동일한 결과를 보였다. 전체 

환자 중에서는 80.4%에서 같은 결과를 보여 일치도가 높

은 것으로 확인되었다(Table 3). 검사결과가 다르게 확인

된 21예(19.6%)를 PNA-mediated RT PCR clamping 결과

에 따라 나누어 보면 DNA 직접 염기서열 분석법에 비해 

PNA를 이용한 방법으로 돌연변이형을 더 많이 찾아낸 경

우가 14예(13.1%)를 차지했다. 세부 종류를 살펴보았을 

때 Exon 19 결실이 6예, Exon 21 L858R 점돌연변이가 

4예였고, 두 가지 돌연변이가 함께 나타난 경우가 3예로 

나타났다. 이와 반대로 PNA-mediated RT PCR clamping

의 프로브 목록에 들어있지 않아 야생형으로 나왔으나 직

접 염기서열 분석법으로 돌연변이를 찾아낸 것이 2예

(1.9%)였고 이 중 하나(Exon 20 2364 C＞T, L788L)는 점

돌연변이는 있지만 아미노산의 변화가 없어서 약제 반응
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Table 4. Clinical response according to EGFR mutation status

Clinical response to EGFR TKIs
Total

CR PR SD PD

PNA-mediated RT PCR clamping (n=105) Mutant 2 (4.3%) 22 (46.8%) 19 (40.4%)  4 (8.5%) 47 (44.8%)
Wild 0 (0.0%)  7 (12.1%) 20 (34.5%) 31 (53.4%) 58 (55.2%)

DNA direct sequencing (n=102) Mutant 2 (5.3%) 18 (47.4%) 12 (31.6%)  6 (15.8%) 38 (37.3%)
Wild 0 (0.0%) 11 (17.7%) 24 (38.7%) 29 (46.8%) 64 (62.7%)

Values are presented as number (%).
EGFR: epidermal growth factor receptor; PNA: peptide nucleic acid.

성에 영향을 줄 수 없었다. 나머지 1예 또한 발생빈도가 

극히 낮고 임상적인 의미가 없는 돌연변이였다.

4. PNA-mediated RT PCR Clamping과 DNA 직접 염

기서열 분석법에 따른 돌연변이 유무와 EGFR-tyro-

sine kinase 저해제에 대한 약제 반응성

  두 가지 검사법을 통해 EGFR 돌연변이를 확인한 환자

에서는 EGFR tyrosine kinase 저해제에 대한 반응이 현저

하게 좋은 것으로 나타났는데, PNA-mediated RT PCR 

clamping과 직접 염기서열 분석법을 통해 변이형으로 확

인된 환자의 91.5%와 84.2%에서 질병이 조절(disease 

control rate, DCR)되는 양상을 보였다(Table 4). 야생형

을 보인 환자에서도 절반에 가까운 환자에서는 약제에 대

해 좋은 반응을 보였으나 검사법에 따른 약제 반응성의 

뚜렷한 차이는 없었다.

고   찰

  이번 연구에서는 PNA-mediated RT PCR clamping으로 

시행한 EGFR 돌연변이 검사가 DNA 직접 염기서열 분석

법을 이용하여 얻은 결과에 비해 돌연변이형 검출률이 더

욱 높았으며 검사방법과 무관하게 돌연변이가 확인된 환

자들은 대다수에서 EGFR tyrosine kinase 저해제에 좋은 

반응을 보이는 것을 확인하였다. EGFR tyrosine kinase 

부위의 돌연변이는 EGFR tyrosine kinase 저해제 사용에 

있어서 가장 강력한 반응예측 인자로서 각 환자에서는 가

장 적합한 치료를 선택하는 기준이 될 수 있다는 데 임상

적 의의가 있다
17

. 특히 선암에서는 변이형 환자에 한해 

1차 치료제로 EGFR tyrosine kinase를 투약하였을 때 그 

효과가 더 우월한 것으로 보고되고 있고
6,18,19

, 곧 국내에

서도 이러한 흐름에 맞춰 돌연변이를 동반한 진행성 비소

세포폐암환자에서 1차 치료로 표적치료제가 도입될 예정

으로 있어 각 환자의 EGFR 돌연변이 유무를 확인하기 위

한 정확하고 빠른 표준화된 검사법의 도입이 필수적이다.

  PNA-DNA 결합체가 DNA-DNA 결합체에 비해 높은 온

도에서 안정성이 높고, PNA 올리고머가 해당 DNA의 단

일염기 불일치까지 식별해 낼 수 있으며 DNA 중합효소에

는 반응하지 않는다는 PNA 프로브의 특징을 이용해서 

PNA-mediated RT PCR clamping이 EGFR 돌연변이 검출

용으로 개발되어 연구목적으로 사용 중이다
12,13,15,20

. 야생

형과 돌연변이형 폐암 세포주를 이용하여 민감도와 특이

도를 분석한 연구에 따르면 야생형 유전자에 변이형 유전

자가 1%만 포함되어 있어도 검출해 낼 수 있는 것으로 

확인하였다
20

. 실제 비소세포폐암환자의 종양조직 및 세

포를 이용하여 검사를 시행해 보았을 때 검체종류에 상관

없이 변이형을 선별해낼 수 있었고, 변이형으로 확인된 

환자들은 야생형 환자들에 비해 EGFR tyrosine kinase 저

해제에 훨씬 우월한 반응을 보인 것으로 나타났다15. 특히, 

RT PCR을 시행하는 데 소요되는 시간이 약 2시간에 불과

해서 임상에서 조직형을 확인한 후 환자의 치료방침을 결

정하는 데 큰 도움이 될 것으로 예상된다.

  직접 염기서열 분석법으로 변이형을 확인했던 38예 중 

2예에서 PNA-mediated RT PCR clamping으로 돌연변이

를 찾을 수 없었으나 변이형 중에서 발현빈도가 극히 드문 

경우였고, EGFR tyrosine kinase 저해제에 대한 약제반응

성과도 관련성이 없어 임상적 의미는 매우 낮다고 하겠다. 

지금까지 알려진 돌연변이의 종류로는 Exon 19 결실과 

Exon 21 L858R 점돌연변이가 비슷한 정도로 발생하여 전

체 변이형의 90%를 차지하고 나머지 Exon 18과 20의 변

이가 10%를 차지하는 것으로 보고되었다. 그 중에서 

T790M 점돌연변이를 포함한 약제 저항성 돌연변이가 

Exon 20에서 약 5% 정도로 알려져 있다
21
. 이번 연구에서



HJ Kim et al: PNA-mediated real-time PCR clamping for detection of EGFR mutations

26

는 Exon 19 결실이 Exon 21 L858R 점돌연변이 보다 2배 

정도 많은 빈도로 관찰되었으나 이 두 가지 돌연변이가 

역시 전체 변이형의 90% 이상을 차지하였고, 직접 염기서

열 분석법에서 추가로 확인된 Exon 20의 돌연변이는 임

상적 의미를 찾기 어려웠다. 1예에서 PNA-mediated PCR 

clamping으로 약제 저항성 돌연변이로 알려져 있는 Exon 

20 T790M과 Exon 19 결실이 함께 있는 것을 확인하였는

데 약제 반응기간이 짧을 것이라는 예측과는 달리 무진행 

생존기간이 22개월이었으며, 약제 저항성으로 알려진 

S768I 점돌연변이가 두 가지 방법으로 모두 확인된 환자 

또한 무진행 생존기간이 7개월로 나타나 약제 저항성 돌

연변이와 임상경과가 정확히 일치하지 않았지만 각 1예에 

불과하여 추가적인 검토가 필요할 것으로 보인다.

  이번 연구결과와 같이 PNA-mediated RT PCR clamp-

ing의 돌연변이 검출률이 높은 원인을 종양조직의 이질성

으로 생각해 볼 수 있는데, Sakurada 등
22

은 수술적으로 

절제한 비소세포폐암환자에서 신선동결절편과 파라핀 포

매 조직 중 2∼3 부위가 서로 다른 유전자형을 나타내는 

것을 확인하여 종양조직 내 이질성이 존재한다고 보고하

였다. 직접 염기서열 분석법이 변이형 유전자가 최소 25% 

이상 존재할 때 돌연변이를 검출한다고 알려져 있으므로 

변이형 세포와 야생형 세포의 구성 비율에 따라 검사방법

의 예민도에 의해 그 결과가 달라질 수 있음을 의미하고, 

이러한 이론을 바탕으로 최근에는 변이형 세포의 분율을 

정량화하려는 연구도 진행되고 있다
23

. 종양 내 이질성이 

임상적으로 중요한 점은 소량의 변이형이라도 선별해 내

는 것이 환자의 치료방침 결정과 예후에 어떤 영향을 미칠 

것인가 하는 것인데, 이번 연구에서 확인한 바로는 PNA- 

mediated RT PCR clamping으로 돌연변이가 검출된 환자

에서도 EGFR-tyrosine kinase 저해제에 비교적 좋은 반응

을 보여서 변이형이 소량이라도 존재한다면 전반적으로 

좋은 임상경과를 예측할 수 있겠지만 더 많은 수의 PNA- 

mediated RT PCR clamping 단독 돌연변이 양성환자를 

대상으로 약제 반응성 및 무진행 생존기간과의 관련성 등

을 추가적으로 연구해 볼 필요가 있다. 또한 진행성 폐암

환자에서는 진단 당시에 다양한 방법의 조직검사를 시행

하더라도 얻을 수 있는 조직이나 종양세포의 양에 한계가 

있으므로 세포진 검사에서 얻은 소량의 DNA만으로도 돌

연변이 검출이 가능한 PNA-mediated RT PCR clamping

이 유용하게 사용될 수 있다.

  결론적으로 이번 연구를 통하여 검사단계가 간단해서 

결과를 빠르게 얻을 수 있으면서 예민한 검사법인 PNA- 

mediated RT PCR clamping을 이용함으로써 임상진료에

서 각 환자의 치료방향을 결정하고 예후를 예측하는 데 

중요한 EGFR 돌연변이를 선별하는 데 도움을 얻을 수 있

을 것으로 기대한다.
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