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소아 IgA 신병증 환자에서 미토콘드리아 DNA 돌연변이 
분석 
인제대학교 의과대학  부산백병원 소아청소년과학교실, 심혈관 대사질환 센터*, 레고켐 바이오사이언스†

엄태민 · 장창한* · 김형규* · 김나리* · 정윤서† · 한 진* · 정우영

Mutational Analysis of Mitochondria DNA in 
Children with IgA Nephropathy 

Purpose: The association of mitochondrial DNA (mtDNA) mutations, deletions 
and copy number with progressive changes in patients with some glomerular 
disease and end-stage renal disease have been reported. In this study, we performed 
mtDNA mutation analysis in children with IgA nephropathy to investigate its role in 
progressive clinical course.
Methods: Seven children with IgA nephropathy were involved in this study. MtDNA 
isolated from platelet was amplified by PCR and sequenced entirely.
Results: The mean age at renal biopsy was 11.5±2.2 year and the mean age at 
latest evaluation was 17.9±3.2 year. The mean follow-up period were 7.8±3.1 
years. Patients was divided into 2 groups according to the amount of proteinuria 
at presenting manifestation. Group 2 patients were nephrotic syndrome. Renal 
function reveals within normal range in all patients. In group 2 patients, the 
mean serum albumin level was significantly lower than those of group 1 (3.7± 
0.6 g/dL vs. 4.7±0.2 g/dL, P=0.0241) and the mean total cholesterol level was 
significantly higher than those of group 1 (222.7±35.7 mg/dL vs. 148.3±29.1 mg/
dL, P=0.0283).  In Group 2 patients, total amount of protein of 24 hour collected 
urine also significantly higher than those of group 1 (1,466.0±742.5 mg vs. 
122.5±48.1 mg, P=0.0135). Pr/Cr ratio in random urine sample was also higher 
in group 2 than those of group 1 but the statistical significance was not noted 
(1.8±1.6  vs. 0.2±0.2, P=0.0961).  Deletion of mtDNA nt 8272-8281 were 
observed in two patients, one patient in each groups, respectively. This is non-
coding lesion. No patients demonstrated the mtDNA mutations.
Conclusions: We have identified a deletion of mtDNA nt 8272-8281 in two chil dren 
with IgA nephropathy. Further studies are needed to clarify the role of mitochon drial 
function in the progressive change of IgA nephropathy.
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서론 

미토콘드리아는 세포내 소기관으로서 체내 각 세포에 존

재하며 세포기능유지에 필수적인 ATP의 생산에 관여한다. 

또한 각종세포에서 면역반응유도에 관여할 뿐 아니라 세포 

내 · 외부적 신호전달에 의해 일어나는 cytochrome C 방

출 등을 통해 세포의 유연성과 기능조절에도 영향을 미친

다[1]. 미토콘드리아는 적혈구를 제외한 모든 세포내에 존

재하므로 미토콘드리아의 기능 이상은 필연적으로 다양한 

장기에 영향을 미치게되며 또한 미토콘드리아 단백질 생산, 

대사 중간 물질의 분해와 합성, 활성 산소의 생성 등에도 

변화를 야기한다[2].

미토콘드리아 기능 이상 혹은 질환은 대부분 미토콘드리

아 DNA (mt DNA)의 point mutation 혹은 deletion에 기인

한다[3]. 일반적으로 핵 DNA 돌연변이는 유아기에 발현되

지만, 미토콘드리아 DNA 돌연변이는 늦은 유년기 혹은 성

인기에 나타난다. 미토콘드리아 질환 발생시 대부분의 경

우에서는 복합적인 임상양상을 보이는데 특히 신경계 혹은 

근육계 전체에 동시다발적으로 현저한 영향을 나타낸다. 

신장 침범은 5% 정도로 보고되어 있다[4]. 

일부 사구체 질환 그리고 말기 신부전 환자를 대상으로 

한 연구들에서 미토콘드리아 DNA 특정부위에서의 돌연

변이, deletion 그리고 mtDNA copy 수 등이 질환의 예후

적인 경과와 관련 있음이 보고되었다[5-9]. Yamagata 등

[5]은 일차성 초점성 분절성 사구체 경화증(FSGS) 환자

와 IgA 신병증을 동반한 이차성 FSGS 환자들을 대상으

로 신장 조직을 이용한 mtDNA 분석 연구에서 사구체 상

피세포의 3243A→G point 돌연변이와 common deletion 

(nt 8470-13,447 사이의 4977 bp deletion)이 사구체 상피

세포의 손상과 관련이 있다고 주장하였다. Lim 등[6]은 만

성 요독증을 앓고 있는 말기 신부전 환자들의 골격근에서 

common deletion이 일반인에 비해 높은 빈도로 관찰되며, 

나이가 많은 환자군에서 젊은 환자군에 비해 발생빈도가 

더 높다고 하였다. Rao 등[7]도 혈액투석을 받고 있는 180

명의 환자들을 대상으로 한 연구에서 mtDNA4977 deletion 

돌연변이와 mtDNA copy 수가 환자의 생존 예후를 예견해 

줄 수 있는 유용한 생물학적 마커라고 주장하였다.

IgA 신병증은 소아 연령에서 가장 흔히 발견되는 사구체 

질환중의 하나로 반복성 육안적 혈뇨, 무증상성 현미경적 

혈뇨 , 단독 단백뇨, 신증후군 등의 다양한 임상 소견을 보

인다. 소아 IgA 신병증은 초기에는 양성경과를 취하는 것

으로 간주되었으나 장기적인 예후 관찰 결과들이 보고되

면서 소아에서도 성인에서와 같이 점진적인 신기능 저하로 

진행될 수 있다는사실이 증명되었다[10-12]. 소아 IgA 신병

증의 경과 및 예후를 임상적으로 예측할 수 있는 요인들로

는 진단당시의 나이, 성별, 혈청 크레아티닌 치, 단백뇨의 정

도, 고혈압, 병리 조직학적 변화 등이 인정되고 있는데, 특히 

심한 단백뇨는 많은 연구자들에 의해 다변량 변수 분석을 

실시했을 때 가장 강력한 예후 인자임이 밝혀졌다[13, 14]. 

연구자들은 소아 IgA 신병증 환자를 대상으로 혈소판을 

이용한 미토콘드리아 DNA 전체 염기서열 분석을 실시하였

다. 특히 단백뇨 정도와 미토콘드리아 mtDNA 돌연변이 사

이에 연관성이 있는지를 살펴보았다. 

대상과 방법 

1. 대상

인제의대 부산백병원 소아청소년과에서 신생검을 실시

하여 IgA 신병증으로 확진된 7명의 환자를 대상으로 하였

다. 세명의 환자는 신증후군의 임상양상을 보였고, 나머지 

4명은 2년 이상의 현미경적 혈뇨와 육안적 혈뇨를 보여 신

장조직검사를 시행하였다. 대상 환아들은 동반된 전신질환

이 없고 가족력상 신장질환이 없는 경우로 국한 하였다. 신

생검 당시 혈청 크레아티닌 치와 사구체 여과율은 모두에

서 정상 범위였으며, 각각의 연령 대에 정상 범위의 혈압을 

보였다. 환자의 성별은 남자 4명 여자 3명 이었다. 

본 연구는 부산백병원 임상시험위원회의 심사 승인을 받

았으며, 환자 및 보호자로부터 동의서를 취득하였다.

2. 방법

1) 미토콘드리아 DNA 염기서열 분석 

IgA 신병증 환자의 혈액 10-20 mL에 4.6 mM의 ethylene-

diaminetetraacetic acid (EDTA) 를 넣어 원심분리하였다 

(1,400×g, 3분). 상층액을 다른 튜브에 옮겨 다시 원심분리

(2,250×g, 15분) 후 상층층액 제거 후 침전물은 세척용액 

(4.3 mM K2HPO4, 4.3 mM Na2HPO4, 113 mM NaCl, 4.4 mM 

NaH2PO4, and 5.5 mM glucose, pH 6.5) 10 mL에 재부유

시킨 다음 다시 원심분리하였다(120×g, 7분). 상층액을 다

른 튜브에 옮겨 다시 원심분리(2,000×g, 15분) 후 상층액 제

거 후 침전물(혈소판 분획)은 1 mL의 세척 용액에 재부유

시켰다. 미토콘드리아는 IgA 신병증으로 확진된 7명의 환

자 혈소판에서 순수분리하였다. 50 mg 혈소판을 얼음에 

보관한 용액(10 mM HEPES (pH 7.5), 1 mM EGTA, 200 
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mM mannitol, 60 mM sucrose, 5 mM MgCl2, 1 mM DTT, 

protease inhibitors)에 넣고 균질분쇄 후 원심분리하였다 

(1,000×g, 1분, 4℃). 상층액을 원심분리한 후 (10,000×g, 10

분, for 10 min, 4℃) 미토콘드리아 분획을 얻었다. 순수 분리

한 미토콘드리아는 10 mL DNase I와 RNase 용액(각각 61 U 

per 100 mL)과 반응시켰다. 남아있는 DNase의 활성을 억제

하기 위해 2 mL 0.1 M trichloroacetic acid와 2분 간 반응시

킨 후 HEPES-버퍼용액으로 2회 세척하였다. 최종적으로 미

토콘드리아 DNA는 mtDNA extractor kit (Waco Chemicals 

GmbH, Germany)를 사용하여 추출하였다. 최종 미토콘드

리아 농도는 260 nm에서 흡광도를 측정하여 계산하였다. 

순수분리된 미토콘드리아의 DNA는 Takara LA Taq DNA 

Polymerase (Takara Shuzo Co., Ltd., Japan)과 합성주문

한 PCR 프라이머 (Bioneer, Korea)를 사용하여 증폭하였다. 

PCR 프라이머 염기서열은 Table 1과 같다. 템플릿 DNA 용액

을 만들기 위해 순수분리한 미토콘드리아 DNA 샘플을 50 

ng/μL으로 만들었다. 중합효소연쇄반응은 95℃에서 1분간 

전변성(pre-denaturation), 94℃ 30초, 53℃ 30초, 72℃ 3분 

변성을 32회 , 55℃에서 30초 annealing, 최종적으로 72℃

에서 80초간 반응하였다. 유전자 염기서열 분석은 마크로젠 

(Seoul, Korea)에 의뢰하여 분석하였다.

2) 통계분석

연구결과 얻어진 자료는 평균치±표준편차의 형태로 표

기하였다. 평균치의 통계적인 유의성 분석은 student's t-test

를 사용하였다. 모든 자료의 분석은 MediCalc (MediCalc 

Software, ver 11.02, Belgium)을 이용하였으며, 통계적인 검

증의 유의수준은 P<0.05 로 하였다.

결과

1. 환자의 임상적 특징 

신생검 당시 환자들의 평균 나이는 11.5±2.2세 였으며 최

종 추적검사 당시의 나이는 평균 17.9±3.2세 였다. 환자들의 

추적관찰 기간은 평균 7.8±3.1년 이었다. 환자들은 입원당시

의 단백뇨 정도에 따라 2군으로 분류하였다. 1군은 입원당시 

단백뇨가 동반되지 않았던 환자들이며 2군은 신증후군의 

임상 양상을 보인 환자들이었다. 

최종 추적 관찰 당시 양군의 혈청 크레아티닌 치, BUN 치

는 모두에서 정상 범위였다. 혈청 알부민 치는 2군에서 3.7

±0.6 g/dL로 1군의 4.7±0.2 g/dL에 비해 유의하게 낮았으

며(P=0.0241), 혈청 콜레스테롤치는 2군에서 222.7±35.7 

mg/dL로 1군의 148.3±29.1 mg/dL 보다 유의하게 높았다

(P=0.0283) (Table 2). 24시간 채집뇨상의 총단백량도 2군에

서 1,466.0±742.5 gm으로 1군의 122.5±48.1로 유의하게 높

았다(P=0.0135). 단회 소변을 이용한 단백/크레아티닌 비는 

2군에서 1.8±1.6으로 1군의 0.2±0.2에 비해 높았으나(P= 

0.0961), 통계적인 유의성은 없었다.

2. 미토콘드리아 DNA 염기서열 분석

2 명의 환자에서 8272-8281 (CCCCCTCTA) 부위에서 염

기서열 누락이 있음이 관찰되었다. 단백뇨 정도에 따라 분류

한 두군 모두에서 각각 한명씩 염기서열 누락이 있었다(Fig. 

1). 누락된 부위는 미토콘드리아 유래 발현되는 단백질 서열 

등에 관련 없는 비부호화부위(non coding region) 이었다. 

Table 1. Synthesized Primers used for PCR, Cloning and Sequencing
Primer set Primer Name sequence PCR product size (bp)
1 Mito_PCR-1F GAGCACCCTATGTCGCAGTA 2332

Mito_PCR-1R CCTGTGTTGGGTTGACAGTG
2 Mito_PCR-2F CTTTGCAAGGAGAGCCAAAG 3094

Mito_PCR-2R CAACTGCCTGCTATGATGGA
3 Mito_PCR-3F CACCTATCACACCCCATCCT 2135

Mito_PCR-3R GCAGCTAGGACTGGGAGAGA
4 Mito_PCR-4F GCCAGGCAACCTTCTAGGTA 2914

Mito_PCR-4R ATGGGGATAAGGGGTGTAGG
5 Mito_PCR-5F CGGGGGTATACTACGGTCAA 2854

Mito_PCR-5R TGTGAGGGGTAGGAGTCAGG
6 Mito_PCR-6F ACCCCTACCATGAGCCCTAC 2803

Mito_PCR-6R TGGAGTAGGGCTGAGACTGG
7 Mito_PCR-7F CATCCCTGTAGCATTGTTCG 2933

Mito_PCR-7R GTTTAAGGGGTTGGCTAGGG
8 Mito_PCR-8F ACATCGGCATTATCCTCCTG 1437

Mito_PCR-8R ATGGCCCTGAAGTAGGAACC
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8272-8281 부위를 제외한 미토콘드리아 DNA 염기서열은 

모두 정상이었다.

고찰 

포유류의 모든 세포들은 세포 기능을 유지하기 위해서

Table 2. Clinical and Laboratory Data in Children with IgA Nephropathy
Group1(n=4) Group2(n=3) P value

Sex (M/F) 3/1 1/2
Age at discovery of illness (years) 10.6±3.5 9.6±3.4 
Age at biopsy (years) 11.4±2.6 11.7±1.8 
Age at final follow-up (years) 17.1±5.0 18.7±2.9 
Duration of illness before biopsy (mos) 0.7±0.5 2.1±1.8 
Total duration (yr) 6.5±2.6 9.0±4.6 
BUN (mg/dL) 10.0±4.2 15.0±4.6 
Creatinine (mg/dL) 0.8±0.1 0.98±0.1 
Protein (g/dL) 7.4±0.5 6.8±0.5 
Albumin (g/dL) 4.7±0.2 3.7±0.6 0.0241
Total Cholesterol (mg/dL) 148.3±29.1 222.7±35.7 0.0283
IgG (mg/dL) 1,180.5±105.3 1,056.7±77.1 
IgA (mg/dL) 242.4±101.4 374.8±118.9 
IgM (mg/dL) 87.7±25.2 185.7±69.0 
Pro/cr 0.2±0.2 1.8±1.6
Ccr (ml/min) 110±19.3 98.2±13.5 
24hr urine protein (gm/day) 122.5±48.1 1,466.0±742.5 0.0135

-------

Fig. 1. Partial sequence chromatograms of non-coding region of mitochondrial DNA (mtDNA). 
Deletion (8272~8281 bp) were detected by direct sequencing of PCR-amplified products in patients 
with IgA nephropathy (case 1 and 5). Nucleotide changes were confirmed by replicate PCR amplifi-
cation and sequence analysis from the same platelet mitochondrial mtDNA samples.
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는 adenosine 5′-triphosphate (ATP)를 사용해야만 한다. 

ATP 생산은 미토콘드리아 세포 내막에서 산화적 인산화 

과정을 필요로 하는데 산화적 인산화 과정을 통한 정상적

인 ATP 생산은 두 개의 게놈, 즉 핵 DNA와 mtDNA, 발현

을 필요로 하는 복잡한 과정을 거치게 된다. 산화적 인산

화 과정에는 83종의 각각 다른 protein subunit들이 관여

하는데 이중 13개의 단백질은 mtDNA에 의해 encode 된

다. 이런 산화적 인산화에 관여하는 효소이외에도 mtDNA

는 22 tRNAs와 2 rRNAs도 encode 한다. 인간의 mtDNA

는 16,569 bp 길이를 가지며 37개 encoding regions들이 

intron 없이 조밀하게 연결되어 있다[2]. 

미토콘드리아를 다른 세포 소기관으로부터 구분 짓게 되

는 독특한 생물학적인 특징은 유일하게 자신의 DNA를 가

지고 있다는 점이다. 미토콘드리아는 단지 13개의 단백질

만을 전사하는 조밀한 환형의 DNA를 가지고 있으며, 자신

의 mtDNA를 전사 복제하고, 중요한 단백질들은 핵 DNA 

산물을 이용한다. 미토콘드리아의 DNA polymerase, 전사 

기전, 리보좀 단백질들은 여러 가지 세포 구역에 작용하는 

유전자를 생산하는 기능을 가진다. 이러한 유전적인 양분

성이 핵과 미토콘드리아 유전자 발현의 미묘한 조절을 필

요로 하게 된다. 그러나 이러한 유전자 조절에 대하여서는 

알려진 바가 매우 적으며, 특히 질병의 상태에서는 조절의 

불균형이 나타날 것으로 보인다. 

미토콘드리아의 기능 이상 혹은 질환은 대부분 미토콘드

리아 DNA (mt DNA)의 point mutation 혹은 deletion에 기

인한다[3]. 1988년초 Scholte 등에 의해 미토콘드리아 기능

을 조절하는 핵 유전자 결손에 의한 질환이 60건 이상 보

고되었다[15]. 1988년 myoclonus epilepsy with ragged 

red fibers(MERRF)로 알려진 질환이 mtDNA 돌연변이에 

의한다는 사실이 증명된 이후부터 인간 mtDNA 돌연변이

에 대한 연구가 본격화되었다[16]. 현재까지 미토콘드리아 

호흡전달계 이상과 관련된 30개 이상의 돌연변이와 다양한 

질환들에서 mtDNA 돌연변이와의 연관성이 밝혀져 있다.

미토콘드리아 기능 이상 혹은 질환은 때로 신장 기능 이

상을 초래할 수 있다. 미토콘드리아 질환에서 관찰되는 신

장 병변은 대부분 환자들에서 신장에 국한되지 않고 복

합장기 이상의 임상 양상을 흔히 나타낸다. 보고된 신장

의 이상은 대부분 proximal tubulopathy 이지만 tubulo-

interstitial nephritis, 사구체 질환 혹은 신증후군 등도 있다

[17]. 이중 proximal tubulopathy가 가장 흔히 관찰되는데 

대부분은 Fanconi 증후군에 동반된다[9]. Tubulointerstitial 

nephritis 는 현재까지 소수만이 보고되어 있는데 이 중 일

부 환자는 2.6-2.7 kb deletion이 동반되었으며, 모계 유전

을 보인 3명의 환자는 noncoding nucleotide 부위의 point 

mutation이 있었다[18, 19]. 그러나 이 부위에서의 point 

mutation의 의의에 대해서는 논란이 있다. Tzen 등[20]은 

가족력이 있는 한 가족에서 2명의 소아가 발육장애, 경련 

그리고 신부전이 동반된 임상 양상을 보이면서 신장조직검

사에서 tubulointerstitial nephritis의 병리조직 소견을 나

타내며 mtDNA A608G mutation이 증명된 증례를 보고하

였다. 사구체 질환은 대부분 초점성 분절성 사구체 경화증

(FSGS) 환자에서 보고되었다. Yamagata 등[5]은 일차성 

FSGS 환자와 IgA 신병증을 동반한 이차성 FSGS 환자들을 

대상으로 신장 조직을 이용한 mtDNA 분석 연구에서 상피

세포의 3243A→G point 돌연변이와 common deletion ( 

mt 8470-13,447 사이의 4,977 bp deletion)이 사구체 상피

세포의 손상과 관련이 있다고 주장하였다. mtDNA point 

mutation은 familial FSGS 환자에 국한되었으며 일차성 

FSGS나 IgA 신병증을 동반한 이차성 FSGS 환자들에서

는 관찰 되지 않았다. MtDNA common deletion은 일차

성 FSGS의 58.8%, IgA 신병증을 동반한 이차성 FSGS의 

43.8%에서 동반되었다. 특히 IgA 신병증을 동반한 이차성 

FSGS 환자들의 경우 common deletion이 있는 경우에서 

사구체에 segmental 병변이 유의하게 증가되어 있으며, 단

백뇨도 더 많았다. 그러나 common deletion이 있는 환자

들의 나이가 더 많아서 연령이 common deletion에 미치

는 영향을 고려하면 IgA 신병증을 동반한 이차성 FSGS 환

자들에서 common deletion의 명확한 역할의 규명은 제한

적 이었다. 

Simononetti 등[21]은 고령의 정상인에서 채취한 신조

직에서 mtDNA common deletion은 관찰되지 않았다고 

보고하였고, Lie 등[22]도 37세 미만의 정상인 신조직에서 

mtDNA common deletion은 관찰되지 않으며 최대 돌연

변이 비율은 0.001%라고 하였다. 그러나 Hayashi 등[23]은 

cytochrome c oxidase activity를 저하시켜 미토콘드리아

의 기능이상을 초래할려면 >60% common deletion이 필

요하다고 주장하였다. 따라서, 위의 IgA 신병증 연구에서 보

이는 common deletion이 연령에 의한 것일 가능성은 적

다 하겠다. 한편 Inoue 등[24]은 mtDNA deletion mouse 

model을 이용한 실험에서 신조직에서 >80% deletion 

mutation이 야기되면 중증의 신부전이 일어나고 6개월 이

내에 사망한다는 결과를 보고하면서 mouse model에서 

mtDNA 돌연변이의 영향을 가장 민감하게 받는 곳이 신장

이라고 하였다. 

미토콘드리아 돌연변이 연구에서 사용하는 검체에 따

른 검사결과의 일치성에 대한 연구는 매우 제한적이다. 
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Yamagata 등[5]의 연구는 신조직을 이용하였으나 본 연구

는 혈소판을 이용하였다. Feigenbaum A 등[25]은 mtDNA 

novel mutation을 보고하면서 환자 및 가족들의 혈액, 신

장, 근육, 모낭, 구강점막세포 등을 이용한 돌연변이 검사에

서 돌연변이 검출 빈도의 차이는 있으나 동일한 결과를 얻

었다고 하였다. Amyotrophic lateral sclerosis 환자와 multiple 

sclerosis 환자에서도 혈소판을 이용하여 mtDNA를 입증하

였다[26, 27].

미토콘드리아 단백질과 중간 대사산물들은 에너지 대사

에 관여할 뿐만 아니라 다양한 세포내에서 다양한 대사과

정에도 관여한다. 미토콘드리아 oxidant production도 혈

관 병태생리에 참여하는 다양한 인자들에 의해 영향을 받

는다. 이중에서 안지오텐신 II는 미토콘드리아 oxidant 분

비를 자극하여 에너지 대사를 저하시킨다[28]. 미토콘드리

아 oxidant 생성을 억제시키면 안지오텐신 II 억제가 야기되

어 에너지 생성을 증가시키며 미토콘드리아의 형태 변형을 

보호해준다. 이는 안지오텐신 II 억제가 고혈압, 당뇨 그리고 

노화에 있어서 도움이 되는 기전의 하나로 여겨진다. 따라

서 신장질환의 경과에 있어서 미토콘드리아의 중요성에 대

한 연구가 필요하다고 생각한다.

본 연구에서는 IgA 신병증의 불량한 예후 인자로 잘 알

려진 단백뇨의 정도를 기준으로 2군으로 나누어서 미토콘

드리아의 염기서열을 분석하였다. 모든 환자에서 염기서열

의 돌연변이는 관찰되지 않았다. Common deletion 부위

에 해당하는 8,272-8,281 bp의 deletion이 관찰되어 28.6 

%의 빈도를 보였다. 그러나 양 군 모두에서 각각 1명씩의 

환자에서 deletion이 관찰 되었다. 지금까지 보고된 IgA 신

병증 환자들의 나이에 비해 매우 어린 나이임을 감안해 보

면 mtDNA common deletion이 나이에 의해 영향을 받았

을 가능성은 매우 낮다고 생각한다. 

비록 본 연구가 분석한 환자의 증례 수가 적으며, mtDNA 

염기서열 분석을 혈소판을 이용했다는 제한점을 가지고 있

지만 소아 IgA 신병증에서도 mtDNA common deletion이 

증명됨으로해서 향후 소아 IgA 신병증에서 미토콘드리아의 

기능 이상이 임상적 경과에 미치는 영향에 대한 추가 연구

가 필요하다고 생각한다.

 

요약

목적: 일부 사구체 질환 그리고 말기 신부전 환자를 대상

으로 한 연구들에서 특정 부위의 돌연변이와 deletion 그리

고 미토콘드리아 DNA copy 수 등이 예후적인 경과와 관련

이 있다는 주장이 제기되었다. 연구자들은 소아 IgA 신병증 

환자를 대상으로 혈소판을 이용한 미토콘드리아 DNA 전

체 염기서열 분석을 실시하였다. 

방법: 인제의대 부산백병원 소아청소년과에서 신생검

을 실시하여 IgA 신병증으로 확진된 7명의 환자를 대상으

로 하였다. 대상 환아들은 동반된 전신질환이 없고 가족력

상 신장질환이 없는 경우로 국한 하였다. 신생검 당시 혈청 

크레아티닌 치와 사구체 여과율은 모두에서 정상 범위였

으며, 각각의 연령 대에 정상 범위의 혈압을 보였다. 환자의 

성별은 남자 4명 여자 3명 이었다. 환자들은 단백뇨의 정도

에 따라 두 군으로 분류하였다. 

결과: 신생검 당시 환자들의 평균 나이는 11.5±2.2세 였

으며 최종 추적검사 당시의 나이는 평균 17.9±3.2세 였다. 

환자들의 평균 추적관찰 기간은 평균 7.8±3.1년 이었다. 환

자들은 입원당시 단백뇨의 정도에 따라 2군으로 분류하였

다. 1군은 입원당시 단백뇨가 동반되지 않았던 환자들이며 

2군은 신증후군의 임상 양상을 보인 환자들이었다. 최종 

추적 관찰 당시 양군의 혈청 크레아티닌 치, BUN은 모두 

정상 범위였다. 혈청 알부민 치는 2군에서 3.7±0.6 g/dL로 

1군의 4.7±0.2 g/dL에 비해 유의하게 낮았으며(P=0.0241), 

혈청 콜레스테롤치는 2군에서 222.7±35.7 mg/dL로 1군의 

148.3±29.1 mg 보다 유의하게 높았다(P=0.0283). 24시간 

채집뇨상의 총단백량도 2군에서 1,466.0±742.5 gm으로 1

군의 122.5±48.1 gm에 비해 유의하게 높았다(P=0.0135). 

단회 소변을 이용한 단백/크레아티닌 비는 2군에서 1.8

±1.6으로 1군의 0.2±0.2에 비해 높았으나(P=0.0961), 통

계적인 유의성은 없었다. 2명의 환자에서 8,272-8,281 

(CCCCCTCTA) 부위 염기서열 누락을 관찰되었다. 단백

뇨 정도에 따라 분류한 두군 모두에서 각각 한명씩 염기

서열의 누락이 있었다. 누락된 부위는 미토콘드리아 유래 

발현되는 단백질 서열 등에 관련 없는 비부호화부위(non 

coding region) 이었다. 8,272-8,281 부위를 제외한 미토콘

드리아 DNA 염기서열은 모두 정상이었다.

결론: 소아 IgA 신병증에서도 mtDNA common deletion

이 증명됨으로해서 향후 소아 IgA 신병증에서 미토콘드리

아의 기능 이상이 진행성 임상적 경과에 어떠한 영향을 미

칠 수 있는 지에 대한 추가 연구가 필요하다고 생각한다.
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