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Background: A large number of diseases occur in association with specific HLA-B or-C alleles. Recently a new

gene, termed maj or histocompatibility complex class I chain-related gene A (MICA), has been identified in close

proximity to HLA-B. The function of this gene is still unknown. However, it is structurally similar to HLA class

I genes. MICA gene is polymorphic and is potentially associated with several diseases. M ethods: To evaluate the

association of MICA gene in Korean patients with human immunodeficiency virus 1 (HIV-1) infections,

Polymerase chain reaction-Sequence specific primer (PCR-SSP) was done for MICA alleles in the extracellular

exons, and a microsatellite analysis for GCT repeat polymorphisms in the TM exon was also completed. Results:

In 199 Korean healthy controls, 7 alleles were observed and the frequencies for each allele were MICA008

(44.7%), MICA0 10 (34.2%), MICA002 (31.7%), MICA004 (23.6%), MICA0 12 (2 1.6%), MICA009 (19.6%), and

MICA007 (6.5%). When 65 HIV seropositive patients were analyzed, MICA007 allele frequency was significantly

higher than in controls (15.4% vs 6.5 %, RR=2.6, p<0.04). In contrast, the frequencies of other MICA alleles and

microsatellite alleles in the transmembrane region of MICA gene were not significantly different between HIV

seropositive patients and controls. The tight linkage between MICA alleles in the extracellular exons and GCT

repeat polymorphisms in the TM exon was observed as follows; MICA002/A9, MICA004/A6, MICA007/A4,

MICA008/A5.1, MICA0 10/A5, and MICA0 12/A4 in both groups. No significant difference between patients and

controls was observed in the haplotype frequencies of MICA alleles in the extracellular exons and GCT repeat

polymorphisms in the TM exon. Conclusion : The data suggest that immune functions related with MICA gene

may affect a HIV infections.
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ciency Syndrome)의 원인체라는 것이 밝혀진 이래 HIV

백신 , 치료제 , 증식과정 , 유전적 성상 등에 관한 연구가

많이 이루어져 왔지만 , 아직도 HIV-1 감염자에 있어서

임상증상 발생이나 생존기간에 영향을 주는 것으로 알

려져 있는 바이러스와 환자간의 상호 관계나 감염에 대

한 감수성에 대하여는 잘 규명되어 있지 않다 .

일반적으로 T 세포 수용체를 가진 림프구는 순환

계와 림프계에서 존재하는 T 세포 중 소수를 이루고 , 주

로 장상피 (intestinal epithelium)내에서 많이 존재한다

(1,2) . T 세포는 T 세포와는 다르게 MHC에 의해

제한되지 않고 , 비펩타이드 항원을 인식할 수 있다(3,4) .

T 세포의 기능은 아직 까지 정확하게 알려져 있진 않

지만 , 내제 면역(innate immunity)에서 중요한 역할을 담

당할 것이라고 추측되어졌고(5), 미생물에 대한 점막 방

어를 담당 할 것이라고 여겨졌다(6, 7) . HIV 감염에 대

한 발병 기전에서 T 세포의 역할은 아주 제한된 측면

에서 연구되었는데 , V 1 T 세포 수용체를 가진 일부 세

포가 HIV 감염체에서 증가된다는 연구 결과가 보고되었

고 (8, 9, 10), V 9, V 2, V 3, V 4와 함께 발현하는 V 1

세포도 증가되는 것으로 보고되었다(11, 12) . 대조적으

로 인간의 peripheral blood에 존재하는 V 9 V 2를 가진

일반적인 + T 세포는 HIV 감염 개체에서 그 수가 감

소하고 , anergy 상태에 빠진다고 추정되고 있는데( 13),

이러한 + T 세포는 HIV에 감염된 세포를 제거시키는

것으로 알려져 있다(14, 15) . T세포 수용체를 발현하

는 T 세포에 대한 리간드(ligand) 유전자로 MICA와

MICB가 제시되었는데 , 약 11 kb 범위에 걸친 MIC

(MHC class I chain-related gene) 유전자좌는 HLA-B 유

전자의 동원체 방향으로 4 1.2kb 떨어진 위치에 존재한다

(16, 17) . MIC 유전자는 6개의 종류가 알려져 있는데

(18), MICA와 MICB는 기능적으로 발현이 되지만 ,

MICC, MICD, MICE, 및 MICF는 발현이 되지 않는

pseudogene이다 . MICA는 43kd 분자량을 가진 383 아미

노산으로 구성된 폴리펩타이드를 암호화한다(18) . MICA

의 예상 구조는 classical class I 항원과 유사한데 , 3개의

세포외 영역 ( 1, 2, 3 domain), 세포막 부분과

carboxyl-terminal 세포질 부분으로 구성된다 . MICA 유

전자의 발현은 상피 세포주(epithelial cell line)와 위장

상피(gastrointestinal epithelium)에서 관찰되었고 (18, 19),

최근에 순수 분리된 각질 세포 (keratinocytes), 내피 세포

(endothelial cells)와 단핵 세포 (monocytes)에서 발현이

관찰되었지만 , B 림프구에서는 관찰되지 않았다 (20) .

MICA는 hsp70 유전자의 조절에 관여하는 전사 인자와

유사한 잠재적인 heat-shock 인자 특이적 promoter에 의

한 조절을 받으며( 19), 이러한 사실은 MICA의 전사가

부적당한 장애 환경에서 유도되고 , MICA 단백질은 세

포 장애 환경의 표식자로 작용한다는 것을 추정할 수 있

다 . 사실 MICA는 장벽 상피내의 다양한 V 1 T 세포

에 의해 인식된다 (2 1, 22) . 그러므로 , MICA는 상피 , 내

피 , 연결 조직에서 특이한 증상을 갖는 질병에 대한 감

수성을 조절하는데 결정적인 역할을 할 것이라고 추측

된다 . MHC class I, II 유전자좌 내에서 HLA 다양성과

비슷하게 , MICA의 다양성은 면역유전학적으로 질병과

의 연관성에 대한 새로운 측면을 부여할 것으로 생각된

다 . 최근의 연구는 85 homozygous typing cell line

(HTCL s)과 여러 인종 조사에서 30개 이상의 MICA 대

립 유전자가 확인되었다(23) . 또한 분자생물학적 기법의

발달에 의해 여러 가지 MICA 대립유전자형 판별기법

(PCR-SSP, PCR-SSOP, SBT)등이 개발되었고 , 이러한

시점에 맞춰 각 인종 집단 내에서 MICA 유전자에 대한

광범위한 변이 연구와 질병 사이의 연관성을 조사하는

것이 중요하게 대두되었다 . 그러므로 본 연구에서는 정

상한국인과 HIV 감염환자에서 MICA 유전자에 존재하

는 유전적 다양성을 분석하여 이러한 다양성이 HIV 감

염 및 진전에 어떤 연관성이 있는지를 알아 보고 , MICA

유전자와 연관성을 가진 HLA -B 유전자와의 관련성을

조사하고자 하였다 . 정상한국인 199명과 HIV감염환자

65명을 대상으로 MICA 대립 유전자형과 MICA TM

(transmembrane)에 존재하는 GCT 반복 다양성을 조사한

결과 정상 한국인에서 7개의 MICA 대립 유전자형을 관

찰하였고 , MICA008, MICA0 10, MICA002, MICA004,

MICA0 12, MICA009, MICA007 순으로 빈도 분포가 나

타났다 . HIV 감염환자 대한 MICA 대립유전자의 빈도를

비교 조사한 결과 MICA007 대립유전자가 HIV 감염환

자에서 정상인에 비해 유의하게 증가함을 관찰하였다 .

또한 MICA 대립 유전자와 MICA transmembrane에 존

재하는 (GCT)반복 부위의 대립 유전자 사이에 강한 일배

체형이 나타났으나 , 정상군과 환자군 사이의 일배체형

분포의 차이는 나타나지 않았다 . 이런 MICA에 대한 연

구 결과는 HIV 감염 뿐만 아니라 다른 감염 질환 및 자

가면역성 질환에 대한 면역유전학적 배경을 조사하는데

이용될 수 있을 것이며 현재까지 원인이 밝혀지지 않은

질환발생기전을 면역유전학적 측면에서 이해하는데 도

움이 될 것으로 사료된다 .
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재료 및 방법

1. 실험대상 및 DN A추출

HIV감염환자 65명과 정상한국인 199명에 대하여 헤

파린이 처리된 진공시험관으로 10 ml의 전혈을 채혈하

여 Ficoll / Hypaque 비등차용액에서 림파구를 분리하였

다 . 분리된 림파구 106개에 PCR-K buffer (10X PCR

buffer 1 ml, NP-40 40 ul, Tween-20 45 ul, proteinase K

(20 mg/ml) 30 ul, D .W 8.8 ml) 1 ml을 첨가하여 58 에

서 1시간 처리 후 95 에서 10분간 단백질 분해효소를

불활성화시켜 PCR의 주형 DNA로 사용하였다 .

2 . 혈청학적 방법에 의한 H LA - B 항원 형별

임파구를 Ficoll-Hypaque을 사용하여 heparin을 처리

한 혈액에서 분리한 후 항혈청이 포함된 HLA -B tray에

임파구부유액(2 x 106 세포/ml)을 각 well마다 1 ul 씩 분

주하여 25 에서 30분간 반응시키고 , 이어서 보체를 각

well마다 5 ul 씩 첨가하여 다시 반응시킨다 . 각 well마

다 eosin Y용액 5 ul씩 분주하여 죽은 세포를 염색하고

2분 후 formalin (pH 7.2)을 8 ul씩 첨가하여 세포를 고

정한 후 위상차 현미경으로 이를 관찰하여 HLA 형별

구분을 한다 .

3 . MICA T M (t r an sm em b r an e )의 m icr o -

sa t ellit e 부위 다양성 조사

MICA TM의 microsatellite 유전자의 다양성을 보기

위해 증폭용 primer MICA 5F 5'-CCTTACCATCTCCA

GAAACTGC-3', MICA5R 5'-CCTTTTTTTCAGGGAA

AGTGC-3'를 합성한 후 먼저 MICA 5F를 [ -32p] ATP

로 end labelling을 한다 . MICA TM microsatellite유전자

의 다양성 분석을 위한 PCR조건은 DNA 시료 (100

ug/ml), Taq polymerase (Boehringer Mannheim), 10X

buffer (500 mM KCl, 100 mM Tris-HCl pH 9.0, 15 mM

MgCl2 , 1% Triton X -100), primer (100 ng/ul), 2 mM

dN TPs ( 10X 2 mM dATP, dCTP dGTP, dTTP), end

label 된 primer 그리고 증류수를 넣고 증폭시켰다 (35

cycles) . 전기 영동은 50% Urea가 들어 있는 6%

acrylamide gel에서 실시하였다 . PCR후 증폭된 DNA 3

ul를 stop 완충 용액(10 mM NaOH , 95% formamide,

0.05% bromophenol, 0.05% xylene cyanol) 10 ul 에 넣

고 97 에서 2분간 가열한 후 곧바로 얼음 위에 놓아둔

후 6% denaturaling acrylamide gel 상에 50 watt에서 4시

간 동안 전기영동 하였다 . 전기영동 후 gel을 3 MM

paper로 옮긴 후 80 에서 10-15분 동안 건조시킨 후

Kodak X-Omat AR X -ray film을 넣고 -80 에서 12-24

시간 놓은 후 현상하여 결과를 확인하였다(Fig. 1) .

4 . MICA 유전자 분석

MICA 유전자의 exon 2, 3, 4 부위의 분석은 PCR-SSP

방법을 사용하여 실시하였다 (23) . 이때 사용한 PCR조건

은 DNA 25 ng, 10X buffer (750 mM Tris-HCl pH 8.8,

200 mM (NH 4 )2 SO4 , 0 .1% Tween 20, 15 mM MgCl2 ,

450 mM), 25 mM MgCl2 , 2 mM dNTPs, internal control

primers (conserved homologous sequences of human

growth hormone ; 480bp) 2 uM, antisense, sense

squence-specific primer 각각 1uM, Taq polymerase 0.4

units (5 U/㎕ ; Boehronger Mannheim)에 증류수를 넣어

10 ul로 만든 후 94 20초 , 65 50초 , 72 30초를 30

회 반복하여 증폭시킨 후 1 ㎍/L ethidium로 염색된

Fig . 1 . MICA-TM t riple t (GCT) re pe at po lymo rphis ms

by mic ros ate llite a na lys is
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1.0% agarose gel에서 100 V로 1시간 전기 영동하여 확

인하였다(Fig. 2) .

5 ) 자료 분석

검사 결과의 통계적 유의성은 대상이 5예 이상인 경

우는 Chi-sqare 검정으로 하였고 5예 이하인 경우는

two-tailed Fisher's 검정으로 시행하였다 . 상대 위험도

(Relative risk (RR))값은 Woolf 혹은 Haldane's방법을 수

정하여 사용하였다 . Two-loci 사이의 일배체형빈도 (HF)

와 연쇄 불균형 (LD)값은 Mattiuz들의 방법에 따라 구하

였다 . LD값을 구하기 위한 공식은 LD= (d/N)-[

(b+d)(c+d)]/N으로 a, b , c, d값은 ++, +-, -+, -- 값이고 N

은 전체 실험대상수이다 . HF 값을 구하는 공식은 PAB

= PA X PB + LD으로 PA와 PB는 각 대립유전자의

genotype 빈도이다 .

결 과

1. M ICA 대립유전자의 빈도 비교

정상인에서 MICA 대립 유전자의 빈도는 MICA008

(44.7%), MICA0 10 (34.2%), MICA002 (3 1.7%), MICA

004 (23.6%), MICA0 12 (2 1.6%), MICA009 (19.6%),

MICA007 (6.5%)순으로 나타났다 (Table 1) . 또한

HLA-B48과 강한 연관을 가진 MICA 유전자 결핍

(blank)도 3.5%로 나타났다 . HIV 감염환자 대하여

MICA 대립유전자의 빈도를 조사한 결과 MICA007 대

립유전자가 정상인에 비해 유의하게 증가하였다

(relative risk=2.6, p<0.04)(Table 1) . 다른 MICA 대립유

전자 빈도는 정상한국인과 감염 환자간에 통계적으로

Fig . 2 . MICA a lle le s a nd g ro up-s pe cific a mplicons fo und in Kore a n po pula t ion MICA 002 s how e d

s pe cific a mplico ns w it h 777bp a nd 62 8 bp (la ne 1, 2 ), MICA004 w it h 744 bp (la ne 3 ), MICA007 w ith

780 bp a nd 628 bp (la ne 4 , 5 ), MICA008 w it h 739 bp (la ne 6 ), MICA009 w it h 56 8bp, 8 13 bp a nd

799 bp (la ne 7 , 8 , 9 ), MICA0 10 w ith 799 bp (la ne 10 ), a nd MICA0 12 w it h 74 1bp (la ne 11)

Ta b le 1 . The fre q ue nc ie s of t he MICA ge ne a lle le s in

pat ie nts w ith HIV a nd co nt ro ls

MICA
Patients with HIV

n=65 (%)

Controls

n= 199 (%)

002 17(26.2) 63(31.7)

004 16(24 .6) 47(23.6)

007 10( 15.4)a 13(6 .5)

008 33(50.8) 89(44 .7)

009 10(15.4) 39(19.6)

0 10 18(27.7) 68(34 .2)

0 12 9( 13.8) 43(2 1.6)

Blank 2(3.1) 7(3.5)

a ; p<0.04 , RR=2 .6
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유의한 차이가 없었다 .

2 . MICA T r an sm em br an e내의 (G CT )반복

대립 유전자의 비교

정상한국인과 HIV감염환자에 대한 MICA transmem-

brane내의 (GCT)반복 대립 유전자의 빈도 조사 결과 두

집단간에 통계적으로 유의한 차이는 나타나지 않았지만 ,

A 9 빈도가 HIV 환자 군에서 감소되었다 (Table 2) .

3 . MICA 대립 유전자와 (G CT )반복 대립

유전자의 일배체형 조사

정상한국인 199명에 대한 MICA 대립 유전자와

MICA transmembrane에 존재하는 (GCT)반복 부위의 대

립 유전자에 대한 일배체형 조사결과 한국인에서

MICA002 / A 9 (HF=0.15, LD=0.13, 2 < 172.44),

MICA004 / A6 (HF=0 11, LD=0.08, 2 <67.33), MICA007

/ A4 (HF=0.03, LD=0.03, 2 <3 1.47), MICA008 / A5.1

(HF=0.10, LD=0.08, 2 <58.32), MICA009 / A6

(HF=0.10, LD=0.08, 2 <72.15), MICA0 10 / A5

(HF=0.18, LD=0.13, 2 < 106.46), MICA0 12 / A4

(HF=0 11, LD=0.10, 2 < 124.09)가 각각 통계적으로 유의

한 연관성이 있는 것으로 나타났으며 (Table 3) , 이러한

결과는 다른 인종에서 조사된 결과와 일치하였다 (25) .

HIV 환자에 대한 일배체형 조사에서도 정상 인에서 나

타난 일배체형이 동일하게 나타났고 , 일배체형 빈도에서

도 정상인과 유의한 차이는 나타나지 않았다 (Table 3) .

4 . H LA - B 대립 유전자형 분포

HIV 환자 22명에 대한 HLA -B 대립 유전자형의 분포

조사에서 정상인과 비교시 통계적으로 유의한 결과는

나타나지 않았다 (Table 4) . 하지만 HIV 환자에서 HIV

감염 진전 과정의 slow progression에 관여하는 것으로

알려져 있는 HLA -B27이 정상인보다 높은 빈도로 나타

났다 .

고 찰

MICA의 구조적 기능적 특징은 부적절한 장애 환경

내에서 다양한 V 1 수용체를 발현하는 장상피

(intestinal epithelial) T 세포와의 특이적인 상호 작용

에 의해 나타났을 것이라고 생각된다 . 그러므로 , MICA

의 제한된 발현 형태와 MICA를 통한 수용체-리간드 상

호 작용은 중요한 면역학적 의의를 가질 것이라고 생각

Ta b le 2 . Ge ne fre q ue nc ie s of t rinuc le ot ide re pe at

(GCT)n w it hin MICA ge ne in pat ie nts w ith HIV a nd

Co ntro ls

Microsatellite Alleles
Patients with HIV

n=65(%)

Controls

n= 199(%)

A4 19(29.2) 6 1(30.7)

A 5 29(44 .6) 98(49.2)

A 5.1 18(27.7) 4 1(20.6)

A6 26(40.0) 80(40.2)

A 9 15(23.1) 57(28.6)

Ta b le 3 . A tw o loc us ha plotype a na lys is betw e e n MICA a nd trinucle ot ide re pe at (GCT)n w it h in MICA (MICATM) in

pat ie nts w ith HIV a nd co ntro ls .

Patients with HIV

n=65

Controls

n= 199

MICA MICATM LD HF XX LD HF XX

002 A 9 0.10 0.11 45.57 0.13 0.15 172 .44

004 A6 0.08 0.11 19.95 0.08 0.11 67.33

007 A4 0.06 0.07 2 1.10 0.03 0.03 31.47

008 A 5.1 0.11 0.14 24 .14 0.08 0.10 58.32

009 A6 0.05 0.07 12 .31 0.08 0.10 72 .15

0 10 A 5 0.10 0.14 25.0 1 0.13 0.18 106.46

0 12 A4 0.06 0.07 25.29 0.10 0.11 124 .09

HF; haplotype frequency, LD; linkage disequilibrium (delta value)

Two-locus haplotypes frequencies (HF) 0.03 by direct counting on both groups and chi-square value 19.95 were

listed .Table 4 . Distribution of HLA-B alleles between patients with HIV and controls
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된다 . 또한 exon 2, 3, 4에 존재하는 다양성이 non-

synonymous 치환으로 구성되었다는 사실은 어떤 질병

에서 MICA 대립 유전자 차이에 의해 질병의 발생과 진

전에 영향을 줄 수 있다는 가정을 뒷받침한다 . 이러한

결과를 종합할 때 , MICA는 HLA연관 질병 , 염증 , 감염

질환 또는 GvHD (Graft versus Host Disease)와 같은 다

인자 질환에 대한 유력한 유전자로 작용할 것이다 . 하지

만 이러한 MICA 유전자 산물이 T 세포에 대한 리간

드로서 생물학적 기능에 대한 증거가 밝혀졌음에도 불

구하고 MICA 대립 유전자 각각에 대한 생물학적 기능

규명 및 질병과의 연관성에 대한 연구가 아직 까지 밝혀

지지 않은 상태이다 . 그러므로 본 연구에서는 HIV 감염

환자와 정상 한국인에서 MICA와 MICA -TM (trans-

membrane)에 존재하는 유전적 다양성을 조사하였다 . 정

상 한국인에서 MICA의 대립 유전자 조사 결과 , 일본인

에서 발견된 대립 유전자의 종류가 거의 동일하게 나타

났지만 , 일본인에서 나온 MICA0 19은 본 연구에서는 관

찰되지 않았다(25) . 또한 빈도 조사에서 MICA002, 004,

007, 008, 0 12는 일본과 유사한 빈도 분포를 보였지만 ,

MICA009 (19.6% vs 3 1.5%; Korean vs Japanses),

MICA0 10 (34.2% vs 19.2%; Korean vs Japanses)은 일본

과 다른 분포를 보였다(25) . 이러한 대립 유전자 종류와

분포의 차이는 각 인종마다 MICA의 유전적 다양성을

보여주고 , 각 인종별로 MICA의 유전적 다양성 조사의

필요성과 질병에 대한 MICA의 유전적 다양성에 대한

면역유전학적 연구의 필요성을 보여준다 . MICA 대립

유전자는 HLA-B 대립 유전자와 밀접한 연관성을 가지

는 것으로 조사 보고되었는데 , 예로 MICA002/B35,

MICA004/B44, MICA007/B27, MICA008/B60, B6 1,

MICA009/B5 1, B52, MICA0 10/B62, MICA0 12/B 54, B 55

와 연관되어 있는 것으로 알려져 있다 (25) . 이중 MICA

null 대립 유전자(blank)는 HLA-B48과 매우 밀접하게

연관되어 있는 것으로 보고 되었는데 , 이러한 대립 유전

자는 전체 MICA 유전자를 포함한 large-scale 유전자 결

핍 (약 100kb)에 의해 나타난다 (26) . 정상 한국인에서

HLA-B48의 빈도는 4%로 나타났고(Table 4), 이들 중

HLA-B48 homozygotes를 가진 사람에 대한 PCR-SSP

조사에서 특이적으로 증폭된 MICA 대립 유전자 PCR

산물이 나타나지 않음을 발견했다 . 또한 HLA -B48을 포

함한 heterozygote를 가진 사람에 대한 조사에서도 오직

MICA의 한 형별에 대한 PCR산물만을 확인할 수 있었

다 . 다른 연구 결과와 동일하게 한국인에서도 MICA

null 대립 유전자(blank)가 HLA-B48과 연관되어 있는

것을 확인할 수 있었다 . 또한 본 연구에서 조사되지 않

았지만 , HLA -B48과 일배체형을 이루는 MICA null 대립

유전자는 exon3의 정지 암호에 의해 발현이 되지 않는

MICB0 107N과 연관성을 갖는다는 보고가 있었다 (27) .

지금까지 MICA null 대립 유전자의 생물학적 영향에 대

하여 정확히 알려져 있지 않지만 , HLA-B 유전자와

MICA 유전자의 발생 과정에서 알려지지 않은 진화적

기전에 의해 이러한 유전자 결핍 현상이 일어났을 것이

라고 추측되어지고 있고 , MICA 비발현은 면역적 기능

의 손실에 의한 치명적 결과를 나타내는 것이 아니라 면

역 방어 체계내에서 다른 유전자가 선택적으로 보완되

Ta b le 4 . Dist ribut io n of HLA-B a lle le s betw e e n

pat ie nts w ith HIV a nd co nt ro ls

HLA-B

Alleles

Patients with HIV

n=22 (%)

Controls

n= 199 (%)

7

8

13

14

27

35

37

38

39

44

46

48

51

52

54

55

56

57

58

59

60

61

62

67

75

2(9.1)

0

0

0

4( 18.2)

0

0

0

1(4 .5)

7(31.8)

1(4 .5)

2(9.1)

2(9.1)

3( 13.6)

0

1(4 .5)

1(4 .5)

0

2(9.1)

0

0

8(36.4)

7(31.8)

1(4 .5)

0

14(7 .0)

2(1.0)

15(7 .5)

9(4 .5)

12(6 .0)

20(10.0)

2(1.0)

5(2 .5)

1(0 .5)

52(26.0)

22(11.0)

8(4 .0)

30(15.0)

10(5.0)

29(15.0)

6(4 .5)

0

1(0 .5)

29(14 .5)

6(3.0)

16(8.0)

46(23.0)

42(2 1.0)

4(2 .0)

3(1.5)
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어질 것이라고 생각되고 있다(28) .

HLA-B 대립 유전자는 여러 가지 질환과 밀접한 연관

성을 가지고 있는 것으로 알려져 있는데 , 이러한 측면에

서 특정 HLA-B 대립 유전자와 밀접한 연관성을 갖는

MICA 대립 유전자는 이러한 HLA -B 대립 유전자와 관

계된 질환에 대해 연관성을 가질 것으로 생각된다 . 이에

본 연구에서 HIV 환자 22명에 대한 HLA -B 대립 유전자

에 대해 조사를 실시하였지만 , 유의한 결과는 얻지 못했

다 . 하지만 , HLA -B27에서 통계적으로 유의하지는 않지

만 , HIV 환자에서 빈도가 높게 나타남을 관찰하였다 . 또

한 HIV 환자와 정상 한국인에서 MICA 대립 유전자에

대한 분석에서 MICA007의 대립 유전자 빈도가 HIV 환

자에서 높게 나타났다 (relative risk=2.6, p<0.04) . MICA

007 대립 유전자는 HLA-B27과 연관성을 가지고 있는

것으로 알려졌고 (25), B27은 HIV의 slow progression에

관계되는 것으로 알려져 있다(29) . 그러므로 , MICA007

대립 유전자는 HLA -B27과 상호 연관되어 HIV 감염 질

환의 slow progression에 관계될 것이라고 사료된다 . 본

연구는 한국인 집단 내에서 MICA 대립 유전자와

MICA -TM에 존재하는 GCT 반복 부위에 대한 다양성 ,

HLA -B 대립 유전자형과 HIV 감염과의 연관성을 조사

한 것으로 이러한 연구는 HIV 감염에 대한 면역유전학

적 배경 연구에 도움을 줄 것으로 사료된다 . 앞으로 더

많은 HIV 감염 환자에 대해 HLA class I 및 class II의

다양성과 MICA 유전자를 조사 분석하고 동시에 HIV

감염 환자의 임상적 결과를 결합하여 질환의 발병과 진

전 관계에서 MICA 대립 유전자와 HLA와의 연관성을

밝히고자 한다 .
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