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최근 CMV와 EBV에 대한 예방적 또는 선제적 항바이러스제 치료

가 증가하면서, 모니터링 검사로서 CMV, EBV DNA 정량을 위한 실

시간 PCR (quantitative real-time PCR, qPCR) 검사법이 보편화되었

다[3, 4]. CMV, EBV qPCR 검사는 Conformité Européenne (CE) 또

는 미국 식품의약품안전처(U.S. Food and Drug Administration, 

FDA) 승인을 얻은 검사법들이 이용 가능하다[5-7]. 또한 CMV 

qPCR 검사 키트들은 2010년 WHO가 제작하여 시판하는 국제 표

준물질(NIBSC code: 09/162)을 기준으로 보정(calibration)되었기 

때문에, “IU/mL” 또는 “log10 copies/mL” 단위로 보고 가능하다[8]. 

EBV qPCR 검사도 2011년부터 WHO 표준물질(NIBSC code: 

09/260)의 이용이 가능해졌다[9].

이와 같이 CMV, EBV qPCR 검사법들의 표준화는 많이 이루어졌

지만, qPCR 검사를 위한 핵산 추출법에 대해서는 표준화된 가이

드라인이 없는 실정이다[10]. College of American Pathologists 

(CAP)는 qPCR의 경우 내부대조물질(internal control)을 핵산 추출

서  론

거대세포바이러스(cytomegalovirus, CMV)와 엡스타인바바이러

스(Epstein-Barr virus, EBV)는 면역억제 환자에서 재활성화되어 

각각 조직침습성질환과 림프세포증식질환을 일으킬 수 있다[1, 2]. 
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Background: Availability of an international standard will improve the standardization of quantitative PCR (qPCR) for cytomegalovirus (CMV) 
and Epstein-Barr virus (EBV); however, nucleic acid extraction methods may affect qPCR results. This study was designed to determine whether 
routine measurement of DNA concentration and purity is required in qPCR for CMV and EBV. In addition, the performance of the automated 
QIASymphony DSP DNA Mini kit (Qiagen, USA) and the manual QIAamp DNA Blood Mini kit (Qiagen) in extracting DNA from whole blood samples 
was compared.
Methods: The concentration and purity of 300 extracted DNA samples were determined using a NanoDrop ND-1000 spectrophotometer (Thermo 
Scientific, USA). A total of 72 and 54 whole blood samples were tested by artus CMV and EBV qPCR (Qiagen), respectively.
Results: No correlation was found between DNA concentration and EBV DNA load or between DNA purity and the PCR inhibition measured by 
∆Cq (the difference between internal control Cq of the sample and that of the negative control). Quantification of CMV and EBV DNA using the two 
extraction methods showed highly similar results (rho=0.946 and 0.887, respectively). Of the 29 specimens that yielded CMV DNA by both meth-
ods, however, 8 specimens (27.6%) yielded higher CMV DNA loads with QIASymphony.
Conclusions: Routine measurement of DNA concentration and purity is not necessary for qPCR of CMV and EBV. The automated QIASymphony 
outperformed the manual QIAamp Blood Mini kit in extracting CMV and EBV DNA from whole blood samples.
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의 전 과정을 평가할 수 있도록 검체에 첨가한 후, 내부대조물질의 

증폭이 정해진 범위 내의 결과를 보이는지 평가하도록 한다(CAP 

checklist. MIC.64025). Clinical and Laboratory Standard Institute 

(CLSI)는 내부대조물질 사용에 대한 지침을 제시하고 있다[11, 12]. 

2009년에 발표된 Minimum Information for Publication of Quanti-

tative Real-Time PCR Experiments (MIQE) 지침은 qPCR 논문의 

저자, 심사자, 편집자 등이 논문을 작성 또는 평가할 때 핵산 추출

에 관한 점검표를 제시하고 있다[13]. 이 지침에서 DNA를 추출할 

경우에는 검사 과정과 기기, 추출 키트의 이름, 추가로 사용한 시

약의 자세한 정보, RNase를 사용하였을 경우 처리 방법, RNA 오염

의 정도, 핵산의 양, 핵산의 순도, 핵산 추출의 수율, 핵산의 전기영

동 양상, 억제제 검사[희석에 따른 Cq (quantification cycle)값의 변

화, 내부대조 물질의 첨가] 등을 점검할 것을 권고하고 있다. 그러

나 임상 검사실에서 일상적인 CMV, EBV qPCR 검사에서 위의 모

든 사항들을 점검해야 되는지는 알려진 바가 없다[14].

임상 검사실에서 CMV, EBV qPCR 검사법을 도입할 때 각각의 

검사법에 적합한 핵산 추출법을 선택해야 하며, 검사실의 규모가 

작거나 검체 수가 적은 경우 수기법에 의한 핵산추출법을 많이 사

용한다. 이번 연구에서는 CMV, EBV qPCR 검사를 위한 핵산 추출

에서 MIQE 지침에서 제시되었던 핵산의 양적, 질적 평가가 일상적

으로 필요한지 여부와 함께, 수기법과 자동화된 핵산추출법을 비

교하여 임상 검사실에서 적합한 핵산 추출법을 도입할 때 고려해

야 할 사항을 살펴보고자 하였다.

대상 및 방법

1. 대상

DNA 정량과 순도 측정은 QIAamp DNA Blood Mini 키트(Qia-

gen, Valencia, CA, USA)로 수기 추출한 후 EBV qPCR을 시행한 

300개 전혈 DNA를 대상으로 하였다. 수기 핵산추출과 자동화된 

핵산추출의 비교는 CMV qPCR이 의뢰된 72개의 전혈과 EBV 

qPCR이 의뢰된 54개의 전혈을 대상으로 하였다.

이번 연구에 사용된 검체들은 모두 임상의의 처방에 따른 검사

가 수행된 잔여 검체로, 익명화된 이후 사용되었다. 이번 연구는 

임상연구심의위원회에서 “심의면제” 확인을 받은 후 시행되었다.

2. 방법

1) 핵산의 정량 및 순도 측정

300개의 핵산 추출물은 NanoDrop ND-1000 Spectrophotome-

ter (Thermo Scientific, Waltham, MA, USA)를 이용하여 260 nm에

서 핵산의 농도를, 280 nm에서 단백의 농도를 측정하고, 추출된 

핵산의 순도는 A260/A280비를 측정하여 평가하였다. 검체에 첨가

한 내부대조물질의 Cq값에서 동일한 qPCR 배치에서 사용한 음성 

대조검체(negative control)에 첨가한 내부대조물질의 Cq값을 뺀  

∆Cq값을 구하여, DNA 순도가 PCR 억제 정도를 반영할 수 있을지

를 살펴보았다.

2) 전혈에서 핵산 추출

QIAamp DNA Blood Mini 키트를 이용하여 제조사의 지침에 따

라 핵산을 수기로 추출하였으며, 전혈 200 μL에서 40 μL의 용출액

으로 추출하였다. 자동화 핵산 추출은 QIASymphony SP (Qiagen) 

장비에서 QIASymphony DSP DNA Mini 키트(Qiagen)를 이용하

여 전혈 300 μL에서 60 μL의 용출액으로 추출하였다.

3) CMV, EBV qPCR

QIAamp DNA Blood Mini 키트로 추출한 DNA는 artus CMV LC 

PCR 키트(Qiagen)와 artus EBV LC PCR 키트(Qiagen)로 측정하였

다. qPCR은 추출된 DNA 10 μL를 사용하여 전체 25 μL PCR 반응액

으로 실시하였으며, Light Cycler 1.5 (Roche Diagnostics GmbH, 

Mannheim, German) qPCR 장비에서 증폭 및 정량하였다. 

QIASymphony DSP DNA Mini 키트로 추출한 핵산은 QIASym-

phony AS (Qiagen) 장비에서 artus CMV QS-RGQ 키트(Qiagen)와 

artus EBV QS-RGQ (Qiagen)로 PCR 혼합물을 만들었다. 반응액은 

추출된 20 μL의 DNA와 30 μL의 PCR 시약을 혼합하여 총 50 μL였

으며, Rotor-Gene Q (Qiagen) 장비에서 증폭 및 정량하였다. 검사 

과정은 제조사의 지침을 준수하여 시행하였다. 서로 다른 핵산 추

출 방법의 qPCR 측정값 차이가 0.5 log10 copies/mL 미만일 경우 두 

추출 키트의 성능이 동일하다고 가정하여 분석하였다[12, 15].

4) 통계학적 방법

평균 및 표준 편차 등의 기술적 통계로 표현하였다. 핵산 추출의 

수기법과 자동화기기 방법의 상호 연관성은 회귀분석과 Spear-

man 상관분석 방법을 이용하였다. 3군(group) 평균의 비교는 일

원배치 분산분석을 시행한 후 Bonferroni 교정을 시행하였다. 

P<0.05를 의미 있게 해석하였으며 통계 프로그램은 MedCalc sta-

tistical software version 15 (MedCalc Software, Ostend, Belgium)

과 SPSS version 21.0 (IBM, New York, NY, USA)를 사용하였다.

결  과

1. 핵산의 정량 및 순도와 EBV qPCR값 비교

QIAamp DNA Blood Mini 키트로 추출된 300개의 전혈 DNA 

중, EBV 정량값이 음성이었던 164개 검체의 DNA 농도는 39.1±

31.7 μg/mL, 3 log10 copies/mL 미만 80검체의 DNA 농도는 48.4±
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26.0 μg/mL, 3 log10 copies/mL 이상 56검체의 DNA 농도는 47.7±

22.4 μg/mL이었다(Table 1). EBV DNA 음성인 검체들의 DNA 농도

는 3 log10 copies/mL 미만 검체들의 DNA 농도보다 유의하게 낮았

지만(P=0.024), 음성인 검체들과 3 log10 copies/mL 이상 검체들의 

DNA 농도는 차이를 보이지 않았으며, 3군의 평균을 일원배치 분

산분석으로 비교하였을 때 차이가 없었다(P=0.198).

EBV qPCR값이 음성이었던 164개 검체의 DNA 순도는 1.93±

0.28, 3 log10 copies/mL 미만 80검체의 DNA 순도는 1.92±0.13, 3 

log10 copies/mL 이상 56검체의 DNA 순도는 1.98±0.21로 차이가 

없었다(Table 1). A260/A280비가 1.7-1.9 범위인 검체와 A260/A280 

비가 1.7 미만 또는 1.9 초과인 검체 사이에 내부대조물질의 ∆Cq 

차이가 없었다(P=0.52) (Table 2). A260/A280비가 1.7-1.9 범위인 

114검체의 ∆Cq는 -0.07±0.79였으며, A260/A280비가 1.7 미만인 

25검체의 ∆Cq는 0.01±1.13, 1.9 초과인 161검체의 ∆Cq는 -0.15±

0.74였다. 또한 순수한 DNA라 할 수 있는 A260/A280비 1.8 정도의 

검체에서 ∆Cq 분포가 다양하였으며, DNA 순도와 키트 내 내부대

조물질의 ∆Cq 사이에는 특별한 차이가 없었다(Table 2, Fig. 1).

∆Cq가 +1 이상은 23검체(7.7%)였으며, 이 검체들의 A260/A280 

비는 1.87±0.22, EBV 정량값 음성은 12검체(52.2%)였다. ∆Cq가 

+2 이상은 5검체(1.7%)였으며, 이 검체들의 A260/A280비는 1.71±

0.22로 5검체 모두 EBV 정량값이 음성이었다.

2. �QIAamp DNA Blood Mini 키트와 QIASymphony DSP 

DNA Mini 키트 추출법에 따른 CMV qPCR값 비교

CMV qPCR을 시행한 72검체 중 QIAamp DNA Blood Mini 키트

와 QIASymphony DSP DNA Mini 키트 추출법 둘 다 양성인 검체

는 29검체(40.3%)였으며, 이 중 8검체(8/29, 27.6%)에서 0.5 log10 

copies/mL 이상 CMV qPCR값의 차이를 보였다. 8검체 모두 

QIASymphony DSP DNA Mini 키트에서 추출한 DNA의 CMV 

qPCR값이 높게 측정되었다(range, 0.61-1.45 log10 copies/mL). 두 

추출법 모두에서 qPCR값이 음성이었던 검체는 40개(55.6%)였다. 

3검체는 QIAamp DNA Blood Mini 키트에서 추출한 DNA에서는 

음성이었지만, QIASymphony DSP DNA Mini 키트에서 추출한 

DNA에서는 양성이었으며, 정량값은 2.4 log10, 2.5 log10, 3.2 log10 

copies/mL로 낮았다. 두 추출법으로 얻은 DNA에서 측정한 CMV 

qPCR값의 상관관계는 Spearman 상관계수(rho)는 0.946 [95% 

confidence interval (CI), 0.916-0.966, P<0.0001]이었다(Fig. 2).

Table 1. Effects of DNA concentration on determination of EBV DNA 
load and DNA purity

EBV DNA

Negative 
(N=164)

<3 log10 copies/mL 
(N=80)

≥3 log10 copies/mL 
(N=56)

DNA concentration 
   (μg/mL)*

39.1±31.7 48.4±26.0 47.7±22.4

A260/A280 1.93±0.28 1.92±0.13 1.98±0.21

Internal control Cq 
   (∆Cq)

-0.14±0.82 -0.14±0.66 0.08±0.87

*P =0.198 by One-way analysis of variance (ANOVA) with Bonferroni correction.
Abbreviation: ∆Cq, internal control Cq of sample - internal control Cq of negative 
control sample.

Table 2. Comparison of ∆Cq and DNA purity of EBV determined by 
qPCR

A260/A280 ratio

P value*Ratio<1.7 
(N=25)

1.7≤ ratio≤1.9 
(N=114)

Ratio>1.9 
(N=161)

∆Cq 0.01±1.13 -0.07±0.79 -0.15±0.74 0.52

*By One-way analysis of variance (ANOVA) with Bonferroni correction.
Abbreviation: ∆Cq, internal control Cq of sample - internal control Cq of negative 
control.

Fig. 2. Correlation between copy number of CMV DNA in whole blood 
after manual extraction by QIAamp DNA Blood Mini kit and auto-
mated extraction by QIASymphony DNA Mini kit (Qiagen). Spear-
man’s coefficient of rank correlation (rho)=0.946 (95% confidence 
interval [CI], 0.916-0.966, P<0.0001).
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3. �QIAamp DNA Blood Mini 키트와 QIASymphony DSP 

DNA Mini 키트 추출법에 따른 EBV qPCR값 비교

EBV qPCR을 시행한 54검체 중 QIAamp DNA Blood Mini 키트

와 QIASymphony DSP DNA Mini 키트 추출법 둘 다 양성은 21검

체(38.9%)였으며, 이 중 8검체(8/21, 38.1%)에서 0.5 log10 copies/mL 

이상 EBV qPCR 차이를 보였다. 7검체는 QIASymphony에서 추출

한 DNA가 높았으며(range, 0.53-1.42 log10 copies/mL), 1검체는 

QIAamp DNA Blood Mini 키트에서 추출한 DNA가 높았다(1.32 

log10 copies/mL). 둘 다 음성인 검체는 29검체(53.7%)였다. 4검체는 

QIAamp DNA Blood Mini 키트에서 추출한 DNA에서는 음성이었

지만, QIASymphony에서 추출한 DNA에서는 양성이었으며, 각각

의 정량값은 2.9 log10, 2.9 log10, 3.0 log10, 3.1 log10 copies/mL로 낮

았다. 두 추출법으로 얻은 DNA에서 측정한 CMV qPCR값의 

Spearman 상관계수(rho)는 0.887 (95% CI, 0.812-0.933, P<0.0001)

이었다(Fig. 3).

고  찰

검체로부터 핵산을 추출하는 과정은 qPCR 검사의 출발점이지

만[16], 바이러스 정량 검사를 위한 핵산 추출 후 일상적으로 어떤 

요소를 점검해야 되는지에 대한 지침은 부족하다. 이번 EBV qPCR 

연구에서 추출된 DNA의 농도와 바이러스 DNA 정량값 사이에 특

별한 관련이 없었다. 따라서 qPCR을 위해 핵산을 추출한 후 일상

적인 핵산 정량은 불필요할 것으로 판단하였다. 또한 EBV DNA 정

량값과 A260/280로 측정한 DNA 순도 사이에도 관련이 없었으며, 

DNA 순도와 내부대조물질의 ∆Cq값 사이에도 특별한 차이가 없었

다. 이는 A260/A280 측정으로는 억제물질의 존재를 의미 있게 확

인할 수 없음을 시사한다. DNA 바이러스 병원체의 qPCR 검사를 

처음 개설할 때와 정도관리 과정에서 주기적인 측정은 필요하겠으

나, 일상적인 검사 과정에서 매번 RNA 오염, 핵산의 양, 핵산의 순

도 등을 측정할 필요는 없을 것으로 판단하였다[13]. 병원체 검출

과 qPCR 과정에서는 내부대조물질을 첨가하고, 내부 대조물질의 

Cq값이 허용값 내에 드는지 여부가 중요하다[11, 12]. 내부대조물

질의 Cq값이 허용값을 초과할 때 추출된 핵산을 희석한 후 내부

대조물질 Cq값의 변화, 표적 DNA의 Cq값과 정량값의 변화를 평

가함으로써 PCR 억제제의 존재 유무를 가장 정확하게 평가하고 

해결할 수 있다[13, 17].

검체로부터 핵산을 추출하는 과정의 자동화는 수기법과 비교하

여 업무 흐름을 개선할 뿐 아니라, 추출의 여러 단계에서 검체 간 

오염을 방지할 수 있고, 작업자의 감염원에 대한 노출을 최소화할 

수 있다는 장점이 있다[16, 18, 19]. 그러나 검체의 종류, 검체의 특

성, 검사실의 규모와 환경, 검체 수 등에 따라 수기법에 의한 핵산 

추출이 반드시 필요한 경우가 있다. 따라서 수기법에 의한 핵산 추

출과 자동화 기기에 의한 핵산 추출을 비교하여 두 방법의 차이를 

결과 보고서에 포함하여 임상의들이 결과를 해석하는 데 도움이 

되도록 하여야 한다[14]. DNA 바이러스의 핵산 추출 방법에 대한 

비교는 CMV나 BK 바이러스에 대하여 많은 평가가 이루어졌다[15, 

20-22]. CMV qPCR을 위한 핵산 추출법을 비교 평가한 연구들을 

살펴보면 핵산 추출법뿐만 아니라 qPCR 방법까지 달라서 핵산 추

출법의 차이만 비교할 수 있는 경우는 드물었다[20-22]. 동일한 

Abbott CMV PCR 키트(Abbott Diagnostics, Des Plaines, IL, USA)

를 사용하여 세 가지 자동화 핵산추출법을 비교한 연구에서, 

BioRobot EZ1 추출 플랫폼에 EZ1 Virus 2.0 키트(Qiagen)를 사용

하였을 때가 m24SP 기기(Abbott Diagnostics)에서 mSample prep-

aration system DNA 키트(Abbott Diagnostics)나 COBAS AmpliP-

rep system (Roche Diagnostics)에서 High Pure viral nucleic acid 

키트(Roche Diagnostics)를 사용하였을 때보다 CMV 정량값이 높

았다[22]. 검사실에서 자체 제작한 qPCR 검사로 수기법인 QIAamp 

DNA Blood Mini 키트(Qiagen)와 자동화기기인 MagNA Pure LC 

(Roche Molecular Biochemicals) 추출법을 비교한 연구에서, 두 추

출법 간 qPCR 측정값의 상관성은 높았으나(rho=0.863), 수기법 

음성/자동화기기 양성인 검체가 두 검체(2.3%) 있었다고 보고하였

다[23]. 이번 연구에서는 동일한 표적 유전자를 검출하는 artus 시

약을 사용하여 핵산 추출의 영향을 관찰하였으며, 0.5 log10 이상 

차이가 있는 CMV 8검체와 EBV 8검체 중 1검체를 제외하고 15검체

에서 QIASymphony DSP DNA Mini 키트에서 추출한 경우 DNA 

정량값이 높았다. QIAamp DNA Blood Mini 키트의 경우 200 μL

의 전혈에서 40 μL의 핵산을 추출하고 그중 10 μL를 qPCR에 사용

하여 전혈 50 μL로부터 얻은 핵산을 qPCR에 사용하였던 데 비해, 

Fig. 3. Correlation between copy number of EBV DNA in whole blood 
after manual extraction by QIAamp DNA Blood Mini kit and auto-
mated extraction by QIASymphony DNA Mini kit (Qiagen). Spear-
man’s coefficient of rank correlation (rho)=0.887 (95% CI, 0.812-
0.933, P<0.0001).
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QIASymphony DSP DNA Mini 키트의 경우 300 μL의 전혈에서 60 

μL의 핵산을 추출하고 그중 20 μL를 qPCR에 사용하여 전혈 100 μ

L로부터 얻은 핵산을 qPCR에 사용하였던 점을 고려할 때 

QIAamp DNA Blood Mini 키트 음성/QIASymphony DSP DNA 

Mini 양성인 검체가 많은 것은 사용한 핵산의 용량이 영향을 주었

을 가능성도 있다. 비록 WHO 표준물질을 이용하여 두 핵산 추출

법을 비교하지 않아 두 방법 사이의 정확한 회수율을 알 수 없지

만, DNA 추출 방법에 따른 차이점과 한계를 보고서 양식에 추가

하는 것이 바람직할 것으로 판단하였다[8, 9].

이번 연구의 한계점으로는 추출된 DNA의 완전성(integrity)을 

평가하지 않았다는 점이다. 일반적으로 추출된 DNA의 질을 평가

하는 데는 농도, 순도, 완전성의 세 가지 질 지표를 사용한다. 완전

성은 한천 겔에 전기영동하여 DNA 조각의 번짐(smearing) 정도로 

분해 정도를 보거나 Agilent 2100 Bioanalyzer (Agilent Technolo-

gies, Santa Clara, CA, USA)로 평가할 수 있다. CMV와 EBV qPCR

을 위한 대부분의 상업화된 키트는 200 bp 미만을 증폭하기 때문

에 DNA 완전성의 영향을 덜 받을 가능성이 높지만[24, 25], 향후 

DNA 완전성과 바이러스 DNA 정량값 간의 연관성에 대한 연구가 

필요할 것으로 생각된다. 두 번째 한계점은 이번 연구에서 사용된 

두 가지 추출법 모두 흡착크로마토그래피법(adsorption chroma-

tography)의 원리를 이용한 핵산 추출법이었다는 점이다. 전통적

인 핵산 추출법인 페놀/클로로포름법 또는 높은 순도의 핵산을 얻

을 수 있는 음이온교환크로마토그래피법(anion-exchange chro-

matography)과 자동화기기에서 추출한 핵산의 정량값 비교 연구

가 추가로 필요할 것이다. 마지막으로 이 연구에서는 DNA 바이러

스 중 CMV와 EBV만을 평가하였으며, 검사실에서 DNA qPCR을 

시행하고 있는 BK 바이러스, 파르보바이러스 B19 등에 대해서는 

추가적인 연구가 필요하다.

결론적으로 CMV와 EBV qPCR을 위해 추출된 핵산의 양과 질

을 바이러스 정량을 평가하는 일상적인 지표로 사용할 수 없을 것

으로 판단되었다. 전혈에서 CMV와 EBV DNA를 추출할 때 자동화 

기기인 QIASymphony법의 정량값이 수기법인 QIAamp DNA 

Blood Mini 키트보다 유의하게 높았다.

요  약

배경: 거대세포바이러스(cytomegalovirus, CMV)와 엡스타인바바

이러스(Epstein-Barr virus, EBV) 국제 표준물질이 이용 가능해짐

으로써, CMV와 EBV 정량 PCR (qPCR)의 표준화는 향상되었지만, 

핵산 추출 방법 또한 qPCR 결과에 영향을 줄 수 있다. 이 연구에서

는 바이러스 qPCR 전에 DNA 농도와 순도 측정이 일상적으로 필

요한지를 살펴보았으며, 수기법인 QIAamp DNA Blood Mini 키트

(Qiagen, USA)와 자동화법인 QIASymphony DSP DNA Mini 키트

(Qiagen)를 비교하여 핵산 추출법을 도입할 때 고려해야 할 사항

을 살펴보고자 하였다.

방법: DNA 정량과 순도는 QIAamp DNA Blood Mini 키트로 수기 

추출한 후 EBV qPCR을 시행한 300개 전혈 DNA를 대상으로 하였

으며, NanoDrop ND-1000 Spectrophotometer (Thermo Scientific, 

USA)에서 측정하였다. 수기 핵산추출과 자동화된 핵산추출의 비

교는 CMV qPCR이 의뢰된 72개의 전혈과 EBV qPCR이 의뢰된 54

개의 전혈을 대상으로 하였다. CMV와 EBV DNA는 artus CMV 및 

Artus EBV PCR로 정량하였다.

결과: DNA 농도와 EBV DNA 정량값 사이에는 일관된 상관성이 없

었으며, DNA 순도와 ∆Cq (내부대조물질의 Cq값에서 동일한 qPCR 

배치에서 사용한 음성 대조검체에 첨가한 내부대조물질의 Cq값을 

뺀 값) 사이에는 상관성이 없었다. 수기 핵산추출과 자동화된 핵산

추출 후 CMV와 EBV qPCR값은 두 방법 간에 높은 상관 관계가 있

었다(CMV, rho=0.946; EBV, rho=0.887). 두 방법 모두에서 CMV 

DNA가 양성이었던 29검체 중 8검체(27.6%)는 QIASymphony에서 

추출한 핵산 정량값이 유의하게 높았다.

결론: 검사실에서 CMV와 EBV qPCR 전에 일상적으로 DNA 농도와 

순도를 측정할 필요는 없을 것으로 판단되었다. 전혈에서 CMV와 

EBV DNA를 추출할 때 자동화 기기인 QIASymphony법의 정량값

이 수기법인 QIAamp DNA Blood Mini 키트보다 유의하게 높았다.
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