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ABSTRACT 

Background and Objectives：MAGE (melanoma antigen gene) gene, coding for a tumor antigen recognized by cytotoxic 
T lymphocytes, is expressed specifically in a variety of cancers, but not in normal tissues that exclude those of the testis. 
Therefore, most studies of MAGE gene are reported for the cancer immunotherapy. There are, however, few reports for the 
molecular diagnosis of cancers with MAGE gene. The purpose of this study is to evaluate the MAGE common primers in 
discriminating the malignant from benign lesions of the head and neck. Materials and Methods：Reverse transcriptase-
polymerase chain reaction (RT-PCR) and the nested PCR with the MAGE common primers (C1/C2, C3/C4) designed to 
detect MAGE 1-6 genes in this study were conducted in 37 cancer tissues (27 squamous cell carcinomas and 10 nonsquamous 
cell carcinoma lesions) and 18 benign tumors and 20 normal tissues of the head and neck. The PCR product was also assayed 
by RT-PCR with the MAGE 1-6 specific primer (M1-M6) to investigate which MAGE isotypes were detected. Results：At 
least more than one isotype of MAGE 1-6 genes were detected in 70.4% (19/27) of squamous cell carcinomas and 30% (3/10) 
of non-squamous cell carcinoma lesions. But there was no MAGE expression in 18 benign lesions and 20 normal tissues. 
Conclusion：MAGE common primers designed in this study showed high sensitivity and specificty in discriminating the 
malignant from benign lesions of the head and neck. This result suggests MAGE gene might be a potential tumor marker in 
the head and neck cancer. ((((Korean J Otolaryngol 2001;44:736-43)))) 
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서     론 
 

종양 면역 연구의 목표중 하나는 정상세포와 암세포와의 

차이점을 규명하여 암세포를 선택적으로 찾아낼 수 있는 진

단법과 치료 방법을 개발하는데 있다. 그러기 위해서는 암

세포에 특이적으로 발현되는 종양항원이 필요하다. Van der 

Bruggen 등1)은 흑색종 세포주로부터 암세포에 특이적으로 

발현되고 동시에 세포독성 림프구(cytotoxic T lymphocyte, 

CTL)에 의해 인식되는 종양항원 유전자를 찾아내는데 성공

하였고 이 유전자를 melanoma antigen gene(MAGE gene, 

MAGE 유전자)이라고 명명하였다. MAGE 유전자는 적어도 

12개 이상의 유전자로 구성되며, chromosome Xq에 위치

한다.2) MAGE 유전자는 흑색종뿐만 아니라 두경부암,3-5) 

위암,6) 식도암,7) 대장암,8) 폐암,9) 유방암,10) 난소암,11) 간암12) 

등 인체의 대부분의 암조직에서는 발현되지만, 정상조직에

서는 고환이외는 발현이 없는 것으로 알려져있다. 현재까지 
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MAGE 유전자에 관한 연구는 대부분 암치료를 위한 면역

요법에 관한 것이며 암진단에 활용한 보고는 매우 드물다. 

각종 암의 치료 방법의 발전에도 불구하고 진행암의 치료 

성적은 불량하기 때문에 암 연구자들은 암의 조기 진단에 

많은 관심을 갖고 있다. 암의 진단은 육안적 및 방사선학적 

소견과 궁극적으로는 조직학적 검사에 의해 이루어지나 최

근에는 역전사-중합효소연쇄반응(reverse transcriptase-

polymerase chain reaction, RT-PCR)을 이용하여 소수

의 암세포로부터 암항원 또는 암관련 항원을 검출하는 분자

생물학적 진단법이 연구되고 있다. RT-PCR법으로 암을 

진단하는데 있어서 가장 중요한 사항은 검출할 목적 유전자

(target gene)를 선정하는 것이다. 이상적인 종양표식자(tu-

mor marker)는 암에서 특이하게 발현이 되고, 가능한 많은 

암에서 발현이 되며 또 발현 빈도가 높아야 한다. 이러한 관

점에서 볼 때 MAGE 유전자는 이상적인 종양 표식자로서

의 요건을 갖추고 있다고 생각된다. 

본 연구에서는 12 종류 이상으로 이루어진 MAGE gene 

family 중 비교적 많은 연구가 이루어져 있는 MAGE 1에

서 MAGE 6 유전자를 대상으로 이들 유전자를 선택적으로 검

출할 수 있는 sense 및 antisense primer를 유전자 염기서열

의 상호 비교를 통해 각각 2종류씩 고안하였다. 이들 pri-

mer(이하 common primer로 칭함)로 nested RT-PCR을 

시행하여, common primer가 두경부 영역의 암과 양성 질

환을 구분해내는지 여부와 common primer를 이용한 암의 

조기 진단 가능성을 알아보고자 한다. 

 

대상 및 방법 
 

조직의 채취 

고신의대 복음병원에서 1998년 1월부터 1999년 12월까

지 두경부 수술로부터 편평세포암종 27예와 비편평세포암

종 10예(갑상선 유두상암종 3예, 악성 림프종 3예, 선양낭

성암종 1예, 악성 혼합종 1예, 육종 1예, 융기성 피부섬유육종 

1예) 등 모두 37예의 암조직을 채취하여 -70℃에 보존한 

후 수일내에 RNA를 분리하였다. 대조군으로는 다형성 선

종을 비롯한 양성종양과 비종양성 질환을 포함한 두경부의 

양성질환의 신선 조직 18예와 두경부의 정상조직(구강, 인

두, 비강 점막) 20예를 사용하였으며 같은 방법으로 처리하

였다(Table 1). 

 

MAGE 유전자 분석 및 common primer 제작 

GenBank에 등록된 MAGE 1에서 MAGE 6까지의 유전자 

정보를 찾은 뒤 이들의 단백질 지령부위(coding sequence, 

CDS)를 DNAsis program(Hitachi Co., Japan)을 이용하

여 분석하였다. 각 유전자의 CDS의 염기서열을 서로 비교하

여 DNA 동질성을 분석하고 동질성이 높은 부위를 선택하여 

primer를 고안하였다. 특히 intron의 전후에 존재하는 ex-

on의 염기서열을 primer로 선택함으로써 genomic DNA의 

오염에 의한 위양성 반응을 없앴다. Nested RT-PCR은 1

차로 RT-PCR을 한 후 2차로 nested PCR을 하기 위해 2 

종류의 sense 및 antisense primer를 제작하였다. 첫 번째 

RT-PCR에 사용되는 primer는 MAGE 1에서 MAGE 6까

지의 유전자로부터 828∼924 bp의 cDNA가 증폭될 수 있

도록 고안하였고, 이것을 C1/C2라고 명명하였다. 두 번째 

PCR인 nested PCR의 primer는 469∼493 bp의 cDNA가 

증폭되게 고안하였으며 이것을 C3/C4라고 하였다(Fig. 1). 

MAGE common primer를 이용한 1차 RT-PCR 및 2차 

PCR을 시행한 후 얻어진 PCR 산물에 대해 MAGE 1에서

MAGE 6까지의 유전자 각각에 특이적으로 반응하는 pri-

mer를 사용하여 common primer로 얻어진 MAGE 유전자 

산물의 종류를 확인하였다. Nested RT-PCR에 사용되는 

sense 및 antisense primer의 염기서열을 Table 2에 정리

하였다. 

 

Nested PCR 

 

RNA 분리 

암조직에 2 ml의 RNAzolB(Biotecx, USA)를 첨가한 후 

조직분쇄기를 이용하여 암조직을 갈은 다음 분쇄된 조직액으

로부터 total RNA를 추출하였다. 방법은 조직이 용해된 RN-

AzolB용액에 1/10량의 chloroform을 첨가하여 진탕 혼합

한 후 12,000 rpm으로 15분간 원심하여 단백질 층과 RNA 

Table 1. Materials 

Pathology No. of cases 

Malignant tumor 37 

Squamous cell ca. 27 

Papillary thyroid ca.  3 

Lymphoma  3 

Malignant mixed tumor  1 

Sarcoma  1 

Dermatofibrosarcoma protuberance  1 

Adenoid cystic carcinoma  1 

Benign tumor 18 

Pleomorphic adenoma 14 

Papilloma  2 

Neurogenic tumor  2 

Normal tissue 20 
  



 
 
 
 
 
두경부암에서 MAGE Common Primer의 의의 

Korean J Otolaryngol 2001;44:736-43 738

 

를 분리하였으며, 분리된 상층의 RNA용액을 조심스럽게 수

거하여 1.5 ml 시험관에 옮겼다. RNA용액에 동량의 100% 

isopropanol을 첨가하여 혼합한 후 -20℃에 16시간 이상 

보관하여 RNA를 침전시켰다. RNA-isopropanol 혼합액을 

12,000 rpm으로 원심 분리하여 RNA pellet을 만든 뒤 상

층액을 제거하였다. 여기에 icecold 70% ethanol을 1 ml 첨

가하여 RNA pellet을 세척한 뒤 원심 분리하여 상층의 et-

hanol용액을 완전히 제거하고 RNA pellet을 DEPC-DW 

(diethyl pyrocarbonate-distilled water)에 녹인 후 sp-

ectrophotometer로 260 nm 파장에서 측정된 OD260을 이

용하여 RNA 농도(RNA농도＝OD260×40 μg/ml×희석배

수)를 측정하였다. 순도는 OD260/OD280의 비율로 평가하였

으며 1.7∼2.0 사이인지를 확인하였다. RNA의 분리를 확인

하기 위해 전기영동 후 rRNA band를 확인하였다. 

 

역전사（Reverse transcription）에 의한 cDNA의 합성 

Total RNA 용액을 70℃ 수조에 10분간 두어 RNA를 변성

시킨 뒤 얼음에 보존하였다. 먼저 5× RT buffer 2 μl, 10 

mM dATP 0.25 μl, 10 mM dGTP 0.25 μl, 10 mM dTTP 

0.25 μl, 10 mM dCTP 0.25 μl, MMLV reverse transcr-

iptase(200 U/μl, Promega, USA) 0.25 μl, RNase inhibi-

tor(28 U/μl, Promega, USA) 0.25 μl, 50 μM oligo dT 

primer 0.5 μl, DEPC-DW 4 μl를 PCR tube에 넣어 RT-

mixture를 만들었다. RT-mixture에 얼음에 보존한 total 

RNA용액(1 μg/μl)을 2 μl 첨가한 뒤 mineral oil을 1방울 

떨어뜨리고 실온에 10분간 두었다. 이 시험관을 42℃에서 60

분 간 열처리하여 cDNA를 합성하였으며, 이 역전사 반응물을 

DW로 1：1 희석한 뒤 PCR에 이용하였다. 

 

MAGE 1-6 유전자에 대한 1차 PCR 

각 검체간의 mRNA를 일정하게 보정시키기 위해 모든 세

포에 공통적으로 존재하는 house keeping gene 중에서 GA-

PDH를 대상으로하여 PCR을 시행 하였다. 사용된 primer

는 300 bp의 PCR 산물이 얻어질 수 있도록 고안된 sense 

primer：5’-CGTCTTCACCACCATGGAGA-3’, anti-

Table 2. Common primer sequences for the detection of MAGE 1-6 genes 

Primer Type Use Sequence Size (bp) 

C1 S＊  RT-PCR CTGAAGGAGAAGATCTGCC 
C2 AS†  RT-PCR CTCCAGGTAGTTTTCCTGCAC 

828-924 

C3 S Nested PCR CTGAAGGAGAAGATCTGCCW‡GTG 
C4 AS Nested PCR CCAGCATTTCTGCCTTTGTGA 

469-493 

*S：sense primer, †AS：antisense primer, ‡W：A or T 

Fig. 1. Schematic structure of the MAGE 1-6 genes and the
location of MAGE common primers on exons for the nested
RT-PCR. C1：sense primer for the first round of RT-PCR, C2：
antisense primer for the first round of RT-PCR, C3：sense primer
for the second round of PCR, C4：sense primer for the second
round of PCR, CDS：coding sequence. 
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sense：5’-CGGCCATCACGCCACAGTTT-3’를 사용

하였고 반응 조건은 94℃에서 3분간 가열 후 94℃ 30초, 

56℃ 45초, 72℃ 45초를 30 cycle 반복하고 마지막으로 

72℃에서 5 분간 처치하였다. 여기서 얻은 자료를 토대로 하

여 각 검체간의 mRNA 양을 일정하게 조절한 다음 MAGE 

1-6 gene에 대한 PCR을 시행하였다. 먼저 10× PCR bu-

ffer 3 μl, 25 mM MgCl2 1.8 μl, 10 mM dATP 0.3 μl, 

10 mM dGTP 0.3 μl, 10 mM dTTP 0.3 μl, 10 mM Dc-

TP 0.3 μl, 50 μM sense 및 antisense common primer 

0.25 μl, Taq polymerase(5 U/μl, Promega, USA) 0.25 

μl를 혼합하고 여기에 DW를 넣어 최종 반응액이 25 μl가 

되게 하여 PCR mixture를 만들었다. PCR mixture를 PCR 

tube에 넣고 여기에 역전사 반응물을 5 μl 넣어 혼합하였

다. 다음으로 mineral oil을 1방울 떨어뜨리고 PCR 기계

(Cetus 480, Perkin Elmer Co., U.S.A.)에 넣어 다음의 조

건으로 1차 PCR을 실시하였다. 먼저 94℃에서 5분간 가열

한 후 94℃ 30초, 57℃ 45초, 72℃ 45초를 1 cycle로 하

여 35 cycle 반응시켜 DNA를 증폭시켰으며, 최종적으로 

72℃에서 5분간 처치하여 PCR을 완료하였다. 

 

MAGE 1-6 유전자에 대한 2차 PCR 

PCR산물을 DW로 10배 희석한 후 2차 PCR에 사용하였

다. 상기한 바와같이 PCR mixture에 희석한 PCR 산물 2 

μl와 DW를 3 μl 첨가하였다. PCR시약이 들어 있는 시험관

에 mineral oil을 1방울 떨어뜨린 후 다음의 조건으로 2차 

PCR인 nested PCR을 실시하였다. 먼저 94℃에서 5 분간 

가열한 후 94℃ 30초, 57℃ 45초, 72℃ 45초를 1 cycle로 

하여 35 cycle 반응시켜 DNA를 증폭시켰으며, 최종적으로 

72℃에서 5분간 처치하여 PCR을 완료하였다. 1% agarose 

gel에 PCR 산물을 접종하고 전기영동한 뒤 UV transillu-

minator를 이용하여 증폭된 DNA band를 관찰하였다. 

 

MAGE 유전자의 specific primer를 이용한 MAGE 1-6 

유전자 mRNA의 검출 

편평세포암종에서 C1/C2, C3/C4 common primer에 의

해 검출된 MAGE유전자 산물이 어떤 종류의 유전자를 가지고 

있는지를 알아보고자 MAGE specific primer(M1-M6) 

(Table 3)를 고안하여 C1/C2로 1차 PCR 후 C3/M1-6 

primer로 2차 PCR을 위와 동일한 조건으로 시행하였다. 

 

통계처리 

대상에서 MAGE 유전자 발현의 통계학적 유의성에 대해

서는 χ2-test를 사용하였고, p<0.05일 때 통계학적 유의

성이 있는 것으로 판정하였다. 

 

결     과 
 

Common primer C1/C2와 C3/C4를 이용한 MAGE 1-6 

유전자 mRNA의 검출 

두경부 암조직과 양성종양으로부터 MAGE 1-6 유전자

발현을 찾아낼 수 있도록 고안된 common primer인 C1/ 

C2와 C3/C4를 이용하여 nested RT-PCR을 시행하여 다

음과 같은 결과를 얻었다. 

 

두경부 암에서의 MAGE 1-6 유전자 mRNA검출 

두경부암종 37예 중 편평세포암종은 27예이었고 이중 19

예인 70.4%에서 469∼493 bp에 걸쳐 common primer에 

의해 MAGE 유전자 mRNA가 검출되었다(Fig. 2). 두경부

의 비편평세포암종은 모두 10예로 이중 갑상선의 유두상암

종은 3예에서 모두 음성이었고, 림프종은 3예 중 1 예, 선

양낭성암종과 악성 혼합종은 각각 1예로 모두 양성으로 나

왔으며 육종과 융기성 피부섬유육종 각각 1예는 모두 음성

으로 비편평세포암종 10예 중 3예(30%)에서 양성으로 검

출되었다(Fig. 3). MAGE 유전자의 발현 빈도는 비편평세

포암종에 비해 편평세포암종에서 높았다(p<0.056). 

 

대조군에서의 MAGE 1-6 mRNA유전자 검출 

양성종양 18예 중 전예에서 암조직과는 대조적으로 MA-

GE 1-6 유전자mRNA가 전혀 검출되지 않았다(Fig. 4) 

(p<0.0001). 두경부 정상조직 20예에서도 같은 결과를 얻

Table 3. MAGE 1-6 genes specific primer sequences 

Target Primer Type Sequence Size (bp) 

MAGE-1 M1 AS CGGAACAAGGACTCCAGGATACAA 377 
MAGE-2 M2 AS GAAAGAAGTCCTGGCAATTTCTGAG 523 
MAGE-3 M3 AS CCAAAGACCAGCTGCAAGGAACT 569 
MAGE-4 M4 AS CGTCAATGCCAAAGATCATCTTCAG 580 
MAGE-5 M5 AS CCTTTGTGACCAGCTCCTTGACTTA 478 
MAGE-6 M6 AS CCAGGCAGGTGGCAAAGATGTACAC 628 
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었다(Fig. 5). 

 

두경부 편평세포암종에서 MAGE 1-6 유전자의 specific 

primer를 이용한 MAGE 유전자 mRNA의 검출 

두경부 편평세포암종 중 C1/C2, C3/C4 common primer

에 의해 유전자 증폭이 확인된 19예에서 각각의 MA-GE 

유전자의 발현율을 알아보고자 MAGE specific primer을 

이용하여 C1/C2로 1차 PCR 후 C3/M1-6 primer로 2차 

PCR을 시행하였다. 19예 중 MAGE 1-6 유전자 각각의 

발현율은 31.6∼78.9%로 MAGE 3 유전자의 검출율이 가

장 높은 반면 MAGE 1 유전자는 가장 낮았다(Fig. 6A and 

B, Table 4). 두경부의 편평세포암종 27예 전체에서 com-

mon primer에 의한 MAGE 1-6 유전자의 발현율은 MA-

GE 1이 22.2%로 가장 낮았고, MAGE 3은 55.6%로 가장 

높았다(Table 4). 

MAGE 유전자 mRNA가 양성으로 검출된 19예의 각각

의 편평세포암종은 적어도 하나 이상의 MAGE 1-6 유전

자를 발현하고 있다. 양성으로 검출된 MAGE 유전자가 1 

개인 암종은 3예, 2개인 경우가 4예, 3개인 경우가 4예, 4개 

및 5개가 각각 2예, 6개를 모두 발현한 암종이 4예에서 있

었다. 그러므로 27예의 편평세포암종 중 적어도 한 종류 이

상의 MAGE 1-6 유전자를 발현하는 빈도는 70.4%(19/ 

27)이었다(Table 5). 

 

고     찰 
 

암의 진단은 궁극적으로 병리조직학적 소견에서 암세포를 

찾아냄으로써 가능하지만 최근에는 암의 진단에 분자생물학

적 기법을 도입하려는 시도가 많이 이루어지고 있다. 이를 

위해서는 암 진단에 도움이 될 수 있는 적절한 종양표식자

를 선택해야 한다. MAGE 유전자는 세포독성 림프구에 의

해 인식되는 종양항원으로 고환을 제외한 정상조직에서는 

발현이 되지 않는 반면 두경부암, 흑색종, 위암, 식도암, 대

장암, 폐암, 유방암, 난소암, 간암등 각종 암조직에서 발현된

다.2-12) 그러므로 MAGE 유전자는 암의 진단과 치료에 응

용될 수 있는 매력적인 목적 유전자라고 할 수 있다. 

MAGE 유전자는 12 종류이상의 gene family로 구성되어 

있기 때문에 두경부암을 포함한 대부분의 암조직에서의 MA-

GE 유전자의 발현에 대한 실험은 각각의 유전자에 대한 

specific primer를 필요로 한다. 본 연구에서는 RT-PCR

로 각각의 MAGE 1-6 유전자를 검출하는 방법보다는 많

은 MAGE 유전자를 동시에 증폭시켜 검출할 수 있는 co- 

Fig. 2. Amplification of MAGE 
cDNA common to MAGE 1-6 
genes in squamous cell carcin-
omas of the head and neck by 
nested RT-PCR using common 
primers. G1：sense primer for 
GAPDH, G2：nonsense primer 
for GAPDH, M：size marker (100 
bp ladder), N：no cDNA. 

Fig. 3. Amplification of MAGE 
cDNA common to MAGE 1-6 
genes in non-squamous cancers 
of the head and neck by nested 
RT-PCR using common primers. 
G1：sense primer for GAPDH, 
G2：nonsense primer for GAP-
DH, M：size marker (100 bp la-
dder), N：no cDNA. 
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Fig. 4. Amplification of MAGE
cDNA common to MAGE 1-6
genes in benign tumors of the
head and neck by nested RT-
PCR using common primers.
G1：sense primer for GAPDH,
G2：nonsense primer for GAP-
DH, M：size marker (100 bp la-
dder), N：no cDNA. 

Fig. 5. Amplification of MAGE
cDNA common to MAGE 1-6
genes in normal tissues of the
head and neck by nested RT-
PCR using common primers. G1：
sense primer for GAPDH, G2：
nonsense primer for GAPDH, ＋：
positive control. 

Fig. 6A. Amplification of each
MAGE 1-6 gene in squamous
cell carcinomas of the head
and neck by RT-PCR using MA-
GE 1-6 genes specific primers.
M：size marker (100 bp ladder),
N：no cDNA. 

Fig. 6B. Amplification of each
MAGE 1-6 gene in squamous
cell carcinomas of the head
and neck by RT-PCR using MA-
GE 1-6 genes specific primers
(continued). M：size marker (100
bp ladderis), N：no cDNA. 
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mmon primer를 고안하여 MAGE 유전자를 검출하고자 하

였다. 여러 MAGE 유전자를 동시에 검출하려는 이유는 MA-

GE 유전자를 종양표식자로 활용하는데 있어서 MAGE 1-

6 유전자를 구분하여 검사하는 것이 큰 의미가 없으며, 둘

째는 여러 MAGE 유전자를 각각 측정하게 되면 시간 및 경

비의 소모가 크기 때문이다. 저자는 MAGE 유전자 family 중 

비교적 많은 보고가 이루어져 있는 MAGE 1에서 MAGE 6

까지의 유전자를 동시에 검출하기 위해 우선 각 MAGE의 

유전자를 찾아 서로간 동질성을 비교하여 4부분에서 염기

서열의 동질성이 높은 부위를 찾았다. 특히 genomic DNA 

오염에 의한 위양성 반응을 없애기 위해 primer를 intron의 

전후에 존재하는 exon의 염기서열을 primer로 선택하였다. 

이들 4부분 중 2곳을 sense primer로 나머지 2곳을 anti-

sense primer로 합성하였다. 저자는 우선 이 primer가 두

경부 영역의 암과 양성 질환을 구분해내는지를 알아보았다. 

본 연구에서 고안된 MAGE common primer C1/C2와 

C3/C4를 사용하여 두경부암 37예 중 편평세포암종 27예

에서 19예인 70.4%에서 MAGE 유전자를 검출할 수 있었

다. 그리고 MAGE 유전자가 양성으로 검출된 편평세포암종 

19예에서 MAGE 유전자 각각의 발현율을 알아보기 위해 

C1/C2, C3/M1-6로 구성된 MAGE specific primer을 이

용하여 다시 1, 2차 PCR을 한 결과 MAGE 1에서 MAGE 

6 유전자까지의 발현율이 각각 31.6%, 52.6%, 78.9%, 

57.9%, 52.6%, 68.4%라는 결과를 얻었다. MAGE 1-6 유

전자 중에서 MAGE 3 유전자의 발현율이 가장 높았고, MA-

GE 1 유전자는 가장낮았다. 반면에 대조군인 양성종양 18

예와 정상조직 20예에서는 단 한 예에서도 MAGE 유전자

의 발현이 없어 이 common primer가 암세포를 선택적으

로 검출해낼 수 있다고 생각되었다. 

두경부 분야에서 MAGE 유전자가 정상조직이나 양성종

양조직에서는 발현이 없고 암세포에서만 선택적으로 나타난

다는 것에 대해서는 Eura 등,3) Lee 등4)5)이 보고 한 바 있

다. Eura 등3)은 두경부 편평세포암종의 MAGE 유전자 발

현에 대해 저자와 달리 각각의 MAGE specific primer를 

사용하였다. Eura의 보고에 의하면 두경부 편평세포암종 

88예 중에서 MAGE 1, 2, 3, 4, 41, 6 유전자의 발현이 각

각 33%, 41%, 43%, 27%, 19%, 42% 등으로3) 저자가 고

안한 primer가 더 높은 빈도로 MAGE 유전자를 검출할 수 

있었다. Lee 등5)은 두경부 편평세포암종 40예와 양성종양

과 정상조직 40예를 대상으로 MAGE 3 유전자에 대한 면

역조직화학적 염색을 시행하여 두경부 편평세포암종의 45%

에서 MAGE 항원이 세포질내 단백질로서 암세포에 특이적

으로 발현되었으나 대조군에서는 전혀 발현이 없음을 보고

하였다. 저자의 결과에서 MAGE 유전자가 양성으로 검출된 

예는 모두 19예로 이들 각각의 편평세포암종은 적어도 하

나 이상의 MAGE 1-6 유전자를 발현하고 있다. 즉 양성으

로 검출된 MAGE 유전자가 1개인 암종은 3예, 2개인 경우

가 4예, 3개인 경우가 4예, 4개 및 5개가 각각 2예 그리고 

6개의 유전자를 모두 발현한 암종이 4예에서 있었다. 그러

므로 27예의 편평세포암종 중 적어도 한종류 이상의 MA-

GE 1-6 유전자를 발현하는 빈도는 70.4%(19/27)이다. 이

러한 결과는 Eura 등3)이 보고한 71%와 거의 일치한다. 

한편 두경부의 비편평세포암종에서는 10예 중 3예(30%)

에서 MAGE 유전자가 양성으로 검출되어 편평세포암종에 

비해 발현 빈도가 낮았다. Lee 등4)도 두경부의 비편평세포

암종의 MAGE 1, 2, 3, 4, 6 유전자의 발현을 각각 25%, 

41.7%, 33.3%, 8.3%, 33.3%로 보고하여 저자의 결과와 

유사하게 편평세포암종보다 MAGE 유전자의 발현율이 낮

다고 하였다. 

본 실험에서 common primer로 사용하여 2차례의 PCR

을 함으로써 MAGE 1-6 유전자를 한번에 검출하는 것이 

가능하였고, 두경부 편평세포암종과 비편평세포암에서 이들 

유전자가 각각 70%와 30%의 발현율을 나타낸 반면, 양성

질환 및 정상조직에서는 발현이 없는 결과를 얻었다. 갑상

선 암을 제외한 대부분의 두경부 암이 편평세포암종이라는 

점을 감안하면 MAGE common primer가 양성 및 악성 종

Table 4. Expression rate of MAGE 1-6 genes in squamous 
cell carcinomas of the head and neck 

Positive MAGE 
genes 

In MAGE positive SCC 
(n＝19) 

In all SCC 
(n＝27) 

MAGE 1 31.6% ( 6/19) 22.2% ( 6/27) 

MAGE 2 52.6% (10/19) 37.0% (10/27) 

MAGE 3 78.9% (15/19) 55.6% (15/27) 

MAGE 4 57.9% (11/19) 40.7% (11/27) 

MAGE 5 52.6% (10/19) 37.0% (10/27) 

MAGE 6 68.4% (13/19) 48.1% (13/27) 
SCC：squamous cell carcinoma 

   

Table 5. Numbers of positively detected MAGE 1-6 genes 
in squamous cell carcinomas of the head and neck 

No. of positively 
detected MAGE genes No. of case Detection rate (%) 

6  4 21.1 

5  2 10.5 

4  2 10.5 

3  4 21.1 

2  4 21.1 

1  3 15.6 

Total 19 70.4 (19/27) 
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양의 여부를 감별하는데 매우 유용할 것이라고 생각한다. 

두경부암 이외에도 Mori 등13)은 184예의 위암, 식도암 

및 대장암 환자의 암조직과 정상조직에서 10종의 MAGE 

유전자를 RT-PCR법으로 측정하여 정상조직에서는 MAGE 

유전자를 검출할 수 없었으나, 암조직에서는 위암의 경우 검출

한 MAGE 유전자 종류에 따라 9∼46%, 식도암이 13∼

79%, 대장암은 5∼44%가 발현된다고 하였다. 이 결과에

서 위암 조직중 한 개이상의 MAGE 유전자를 발현할 확율

은 82%, 식도암의 경우 94%, 대장암의 경우 88%임을 나

타내어 MAGE 유전자 각각의 발현빈도는 다양하지만 전체

중 한 종류이상을 발현할 확율은 매우 높아짐을 알 수 있다. 

저자의 결과와 타보고자의 연구에서 알 수 있듯이 MA-

GE 유전자는 대부 분의 암에서 암 특이적으로 발현된다. 이

러한 MAGE 유전자의 특성은 암 진단 혹은 screening test

의 한 수단으로서 MAGE 유전자가 활용될 수 있음을 시사

하지만 아직까지 이에 대한 연구는 미미하다. 최근 보고에 

의하면 혈액 내에 존재하는 극소수의 암세포를 RT-PCR로 

검출하는 것이 가능하다고 한다.13)14)16) Mori 등13)14)은 혈

액 내의 세포 1×107개 중 CEA를 발현하는 암 세포가 1∼

10개, 그리고 MAGE 유전자는 혈액 내의 세포 1×106 개 

중에 하나의 암세포가 존재하면 RT-PCR로 암세포를 검출

할 수 있다고 하였다. 또 Mori 등13)은 18명의 위암환자의 혈

액에서 MAGE-1, -3, -4, -9, -11를 측정하여 이들 중 한 

개 이상이 발현되는 경우가 6예(33%)임을 보고하여 혈액

에서도 극소수의 암세포에서 종양표식자를 얻을 수 있음을 

보고하였다. 이러한 보고는 MAGE 유전자가 혈액을 위시한 

여러 종류의 체액을 검사함으로써 조기 암진단의 선별검사

로서 활용될 수 있음을 암시한다. 이것이 가능하다면 MA-

GE common primer는 MAGE 유전자를 종양표식자로서 

활용하는데 있어 유용하게 사용될 수 있을 것으로 생각한다. 

 

결     론 
 

저자들은 본 연구에서 고안된 MAGE common primer가 

두경부 조직의 양, 악성 여부, 특히 두경부의 대표적인 암인 

편평세포암종과 양성종양을 감별할 수 있음을 확인하였다. 

앞으로 MAGE 유전자를 암 진단에 도움이 될 수 있는 종

양표식자로 활용하기 위해서는 더 많은 연구가 진행되어야 

할 것이다. 
 

중심 단어：MAGE·종양표식자·두경부종양. 
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