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명 세 서

청구범위

청구항 1 

rs1555322를 검출 또는 증폭할 수 있는 제제를 포함하는, 뇌동맥류의 예측 또는 진단용 조성물. 

청구항 2 

제1항에 있어서, 

상기 rs1555322의 염기는 A 또는 C인 것인, 조성물. 

청구항 3 

제1항에 있어서, 

MMP1, MMP2, MMP17, MMP24 및 MMP25에서 선택된 어느 하나 이상의 유전자 서열을 검출 또는 증폭할 수 있는 제

제를 더 포함하는, 조성물. 

청구항 4 

제1항 내지 제3항 중 어느 한 항의 조성물을 포함하는, 뇌동맥류의 예측 또는 진단용 키트.

청구항 5 

목적하는 개체로부터 분리된 생물학적 시료로부터, rs1555322의 대립형질을 확인하는 단계를 포함하는, 뇌동맥

류의 예측 또는 진단용 정보 제공 방법.

청구항 6 

제5항에 있어서,

상기 rs1555322의 염기가 A일 경우, C인 경우에 비하여 뇌동맥류의 발병 위험이 낮을 것으로 예측하거나, 뇌동

맥류가 발병하지 않은 것으로 진단하는 것인, 방법.

 

청구항 7 

제5항에 있어서, 

상기 개체는 아시아인인 것인, 방법.

청구항 8 

목적하는 개체에 대한 rs1555322의 대립형질 정보를 수신하는 수신부; 및
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상기 정보를 입력하여 분석하는 연산부;를 포함하는, 뇌동맥류의 예측 또는 진단 장치.

발명의 설명

기 술 분 야

본 발명은 단일염기다형성 rs1555322를 검출 또는 증폭할 수 있는 제제를 포함하는 뇌동맥류의 예측 또는 진단[0001]

용 조성물, 키트, 정보 제공 방법 및 진단 장치에 관한 것이다.

배 경 기 술

rs1555322는  매트릭스  메탈로프로테이나제  24(matrix  metallopeptidase  24;  MMP24)의[0002]

단일염기다형성(SNP)이고, 상기 MMP24는 매트릭스 메탈로프로테이나제(MMP) 유전자군의 일부로, 배아 발달, 생

식 및 조직 재형성과 같은 정상적인 생리학적 과정과 관절염 및 전이와 같은 질병 과정에서 세포외 기질의 분해

에 관여하는데, 상기 단일염기다형성(SNP) rs1555322에 따른 뇌동맥류와의 관계는 밝혀진 바가 없다.

뇌동맥류란 뇌동맥의 일부에 결손이 생겨 그 부분이 돌출된 것을 말하며, 즉, 뇌혈관의 일부가 약한 경우에는[0003]

혈관벽이 늘어나 꽈리모양으로 불거져 나오는 것을 의미한다. 주로 뇌동맥류 파열은 자발성 지주막하출혈이 원

인 중 대부분을 차지하고 동맥 가지나 근위부에 주로 발생한다. 파열된 뇌동맥류 진단 방법으로는 뇌컴퓨터단층

촬영(CT 촬영), 뇌혈관조영술이 있고, 파열되지 않은 뇌동맥류의 진단 방법으로는 자기공명혈관조영술(MRA)이

있다. 상기 뇌동맥류의 경우 대동맥류(aortic aneurysm)와 같은 다른 동맥류와 원인, 진단 방법, 치료 방법 및

예후가 상이할 수 있어, 다른 동맥류 진단 및 치료 방법을 뇌동맥류의 진단 및 치료 방법에 적용하기 번거로울

뿐만 아니라, 뇌동맥류가 발병할지 여부를 미리 예측하거나 뇌동맥류 발병 후 예후를 예측하기에는 어렵다는 문

제점이 있다.

한편, 전장유전체 관련분석(Genome-wide association study; GWAS)은 질환 및 약물 반응성에 대한 유전적 요인[0004]

을 총체적으로 탐색하는 연구 방법을 말하며, 일본 이화학연구소의 Ozaki(2002) 그룹에서 최초로 시도된 연구

방법이다. HapMap 프로젝트의 완성 및 마이크로어레이 기술의 급속한 발전으로, 유전자 다형성에 관한 전장유전

체 스캔이 일상적인 작업이 되었고, 수백의 전장유전체 연관 분석 GWAS이 성공적으로 수행되어 심혈관 질환, 당

뇨 등의 통상적인 질병과 관련된 다수의 공지되거나 신규한 유전자 변이체의 발견을 이끌고 있다. 또한, 이러한

기술은 다양한 질환의 진단과 관련된 유전자 다형성 식별에 대한 강력한 수단을 제공하고 있다.

이에 본 발명자들은 뇌동맥류 발병 진단, 발병 위험 예측 및 예후 예측을 효율적이고 손쉽게 할 수 있는 방법을[0005]

개발하고자 노력한 결과, 단일염기다형성(SNP) rs1555322의 대립 형질로부터 뇌동맥류를 예측 또는 진단할 수

있는 진단용 조성물을 개발하여 본 발명을 완성하였다.

발명의 내용

해결하려는 과제

본 발명은 단일염기다형성(SNP) rs1555322를 검출 또는 증폭할 수 있는 제제를 포함하는, 뇌동맥류의 예측 또는[0006]

진단용 조성물, 키트, 정보 제공 방법 및 진단 장치를 제공하는 것을 목적으로 한다.

또한, 본 발명이 해결하고자 하는 과제들은 이상에서 언급된 과제로 제한되지 않으며, 언급되지 않은 또 다른[0007]

과제들은 아래의 기재로부터 통상의 기술자에게 명확하게 이해될 수 있을 것이다.

과제의 해결 수단

상기와 같은 목적을 달성하기 위하여 본 발명의 일 실시예에 따르면, rs1555322를 검출 또는 증폭할 수 있는 제[0008]

제를 포함하는, 뇌동맥류의 예측 또는 진단용 조성물을 제공할 수 있다. 

또한 본 발명에서, 상기 rs1555322의 염기는 G 또는 A인 것일 수 있다.[0009]

또한 본 발명에서, MMP1, MMP2, MMP17, MMP24 및 MMP25에서 선택된 어느 하나 이상의 유전자 서열을 검출 또는[0010]

증폭할 수 있는 제제를 더 포함하는 것일 수 있다.

본 발명의 다른 일 실시예에 따르면, 본 발명의 조성물을 포함하는, 뇌동맥류의 발병 위험 예측 또는 진단용 키[0011]

공개특허 10-2023-0031447

- 4 -



트를 제공할 수 있다.

본 발명의 또 다른 일 실시예에 따르면, 개체로부터 분리된 생물학적 시료로부터, rs1555322의 대립형질을 확인[0012]

하는 단계를 포함하는, 뇌동맥류의 예측 또는 진단용 정보 제공 방법을 제공하는 것일 수 있다.

또한 본 발명에서, 상기 rs1555322의 염기가 G일 경우, A인 경우에 비하여 뇌동맥류의 발병 위험이 높을 것으로[0013]

예측하거나, 뇌동맥류가 발병한 것으로 진단하는 것일 수 있다.

또한 본 발명에서, 상기 개체는 아시아인인 것일 수 있다.[0014]

본 발명의 또 다른 일 실시예에 따르면, 목적하는 개체에 대한 rs1555322의 대립형질 정보를 수신하는 수신부;[0015]

및 상기 정보를 입력하여 분석하는 연산부;를 포함하는, 뇌동맥류의 예측 또는 진단용 정보 제공 방법을 제공하

는 것일 수 있다.

발명의 효과

본 발명에 따라 단일염기다형성(SNP) rs1555322를 확인할 경우, 높은 정확도로 뇌동맥류를 예측 또는 진단할 수[0016]

있다. 

본 발명의 효과들은 이상에서 언급된 효과로 제한되지 않으며, 언급되지 않은 또 다른 효과들은 아래의 기재로[0017]

부터 통상의 기술자에게 명확하게 이해될 수 있을 것이다.

도면의 간단한 설명

도 1은 MMP24 유전자 중 단일염기다형성(SNP) rs1555322를 확인하여 뇌동맥류 발생을 예측 또는 진단하는 능력[0018]

을 확인한 결과를 나타낸 것이다.

도 2는 MMP 유전자 분석, SNP 분석 및 MMP 유전자의 기능 분석을 수행하고 그 결과를 통합하는 과정을 나타낸

것이다. 

도 3은 MMP 유전자 마커와 뇌동맥류의 연관성을 확인하여 그 결과를 나타낸 것이다.

도 4는 MMP 유전자 마커와 뇌동맥류의 연관성을 확인하여 그 결과를 나타낸 것이다.

도 5는 MMP 유전자 마커와 뇌동맥류의 연관성을 확인하여 그 결과를 나타낸 것이다.

도 6은 MAGMA를 사용한 MMP 유전자 변이체에 대한 분석을 수행한 결과를 나타낸 것이다.

도 7은 MAGMA를 사용한 MMP 유전자 변이체에 대한 분석을 수행한 결과를 나타낸 것이다.

도 8은 GWAS를 사용하여 MMP 유전자의 SNP를 분석한 결과와 MAGMA를 사용하여 MMP 유전자 기반 분석을 한 결과

를 조합하여 나타낸 것이다.

도 9는 뇌동맥류와 관련 있을 것으로 예측되는 5개의 MMP 유전자들에 대한 단백질-단백질 상호 작용(protein-

protein interaction; PPI) 네트워크를 확인한 결과를 나타낸 것이다. 

도 10은 TIMP1, TIMP2 및 TIMP3의 세 가지 조절자 및 MMP 유전자들 간의 허브 네트워크를 확인한 결과를 나타낸

것이다. 

발명을 실시하기 위한 구체적인 내용

이하, 본 발명에 대하여 상세히 설명하기로 한다. 이에 앞서, 본 명세서 및 특허청구범위에 사용된 용어 또는[0019]

단어는 통상적이거나 사전적인 의미로 한정해서 해석되어서는 아니되며, 발명자는 그 자신의 발명을 가장 최선

의 방법으로 설명하기 위해 용어의 개념을 적절하게 정의할 수 있다는 원칙에 입각하여 본 발명의 기술적 사상

에 부합하는 의미와 개념으로 해석되어야만 한다. 따라서, 본 명세서에 기재된 실시예에 기재된 구성은 본 발명

의 가장 바람직한 일 실시예에 불과할 뿐이고 본 발명의 기술적 사상을 모두 대변하는 것은 아니므로, 본 출원

시점에 있어서 이들을 대체할 수 있는 다양한 균등물과 변형예들이 있을 수 있음을 이해하여야 한다.

 [0020]

본  발명에서  용어  "다형성(polymorphism)"이란  하나의  유전자  좌위(locus)에  두  가지  이상의  대립  유전자[0021]

(allele)가 존재하는 경우를 말하며, 다형성 부위 중에서, 사람에 따라 단일 염기만이 다른 것을 단일염기다형
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성(single nucleotide polymorphism; SNP)이라 한다. 진단용 바이오 마커로 사용되기에 바람직한 단일염기다형

성(SNP)은 선택된 집단에서 1% 이상, 더욱 바람직하게는 5% 또는 10% 이상의 발생 빈도를 나타내는 두 가지 이

상의 대립 유전자를 가진다.

본 발명에서 용어 "대립 유전자"는 상동 염색체의 동일한 유전자 좌위에 존재하는 한 유전자의 여러 타입을 의[0022]

미한다. 대립 유전자는 다형성을 나타내는데 사용되기도 하며, 예컨대, 단일염기다형성(SNP)은 두 종류의 대립

인자(biallele)를 갖는다.

본 발명에서 사용되는 용어, "rsID"란 1998년부터 단일염기다형성(SNP) 정보를 축적하기 시작한 NCBI가 초기에[0023]

등록되는 모든 단일염기다형성(SNP)에 대하여 부여한 독립된 표지자를 의미한다. 본 발명에서는 rs627363과 같

은 형태로 기재하였다. 이와 같은 표에 기재된 rsID는 본 발명에서 바이오 마커로 사용되는 단일염기다형성

(SNP)을 의미한다. 당업자라면 상기 rsID를 이용하여 단일염기다형성(SNP)의 위치 및 서열을 용이하게 확인할

수 있을 것이다. NCBI의 dbSNP(The Single Nucleotide Polymorphism Database) 번호인 rsID에 해당하는 구체적

인 서열은 시간이 지남에 따라 약간 변경될 수 있으나, 본 발명의 범위가 상기 변경된 서열에도 미치는 것은 당

업자에게 자명할 것이다.

본  발명에서  용어  "뇌동맥류(cerebral  aneurysm  또는  brain  aneurysm)"는  두개내  동맥류(Intracranial[0024]

aneurysm;  IA)로도  지칭되며,  뇌동맥  또는  뇌정맥의  벽의  약화가  혈관의  국소적  확장  또는  풍선확장

(ballooning)을 유발하는 뇌혈관 질환이다. 뇌동맥류의 일반적인 위치는 윌리스환(Circle of Willis)이라고 알

려진, 뇌의 기부에 있는 동맥이다. 뇌동맥류의 약 85%가 윌리스환의 앞부분에서 발생하고, 뇌의 앞부분과 중간

부분에 혈액을 공급하는 내부 경동맥 및 그들의 주요 분지를 포함한다.

본 발명에서 용어 "예측"은, 특정 개체에 대하여 뇌동맥류가 발병할 가능성이 있는지, 발병할 가능성이 있다면[0025]

뇌동맥류가 발병할 가능성이 불특정 다수인에 비하여 상대적으로 높은 지 여부를 판별하는 것을 의미한다.

본  발명에서  용어  "진단"은,  특정  개체에  대하여  뇌동맥류가  이미  발병하였는지  여부를  판별하는  것을[0026]

의미한다.

본 발명에서 용어, "개체"는 뇌동맥류가 발병되거나 발병될 가능성이 있는 모든 생물체를 의미하며, 구체적인[0027]

예로, 마우스, 원숭이, 소, 돼지, 미니돼지, 가축, 인간 등을 포함하는 포유동물, 양식어류 등을 포함할 수 있

으며, 이에 제한되는 것은 아니다.

본 발명에서 용어, "시료" 내지 “생물학적 시료”는 뇌동맥류가 발병되거나 발병될 가능성이 있는 개체로부터[0028]

유래된 임의의 물질, 생물학적 체액, 조직 또는 세포를 의미하는 것으로, 예를 들면, 전혈(whole blood), 백혈

구(leukocytes), 말초혈액 단핵 세포(peripheral blood mononuclear cells), 백혈구 연층(buffy coat), 혈장

(plasma), 혈청(serum), 객담(sputum), 눈물(tears), 점액(mucus), 세비액(nasal washes), 비강 흡인물(nasal

aspirate),  호흡(breath), 소변(urine), 정액(semen), 침(saliva), 복강 세척액(peritoneal washings),  복수

(ascites),  낭종액(cystic  fluid),  뇌척수막  액(meningeal  fluid),  양수(amniotic  fluid),  선액(glandular

fluid),  췌장액(pancreatic  fluid),  림프액(lymph  fluid),  흉수(pleural  fluid),  유두  흡인물(nipple

aspirate), 기관지 흡인물(bronchial aspirate), 활액(synovial fluid), 관절 흡인물(joint aspirate), 기관

분비물(organ secretions), 세포(cell), 세포 추출물(cell extract) 또는 뇌척수액(cerebrospinal fluid)을 포

함할 수 있다.

또한, 이들 시료로부터 유전자 시료를 얻을 수 있으며, 유전자 시료는 핵산, 예를 들어, DNA, mRNA, 또는 mRNA[0029]

로부터 합성되는 cDNA  등을 포함할 수 있으며, 이로부터 단일염기다형성(SNP)의 염기 정보를 확인할 수 있는

한, 그 종류는 이에 제한되는 것은 아니다.

본 발명에서, 단일염기다형성(SNP)을 검출 또는 증폭하는 제제는, RNA 시퀀싱(RNAseq) 또는 상기 유전자에 특이[0030]

적으로 결합하는 프라이머, 프로브 및 안티센스 뉴클레오티드로 이루어진 군에서 선택된 1종 이상을 포함할 수

있다.

본 발명에서 상기 "프라이머"는 표적 유전자 서열을 인지하는 단편으로서, 정방향 및 역방향의 프라이머 쌍을[0031]

포함하나, 바람직하게는, 특이성 및 민감성을 가지는 분석 결과를 제공하는 프라이머 쌍이다. 프라이머의 핵산

서열이 시료 내 존재하는 비-표적 서열과 불일치하는 서열이어서, 상보적인 프라이머 결합 부위를 함유하는 표

적 유전자 서열만 증폭하고 비특이적 증폭을 유발하지 않는 프라이머일 때, 높은 특이성이 부여될 수 있다.

본 발명에서, 상기 단일염기다형성(SNP)의 증폭에 사용되는 프라이머는, 적절한 버퍼 중의 적절한 조건(예를 들[0032]
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면, 4개의 다른 뉴클레오시드 트리포스페이트 및 DNA, RNA 폴리머라제 또는 역전사 효소와 같은 중합제) 및 적

당한 온도 하에서 주형-지시 DNA 합성의 시작점으로서 작용할 수 있는 단일가닥 올리고뉴클레오티드를 말한다.

상기 프라이머의 적절한 길이는 사용 목적에 따라 달라질 수 있으나, 통상 15 bp 내지 30 bp 길이의 뉴클레오티

드 일 수 있다. 짧은 프라이머 분자는 일반적으로 주형과 안정한 혼성체를 형성하기 위해서는 더 낮은 온도를

필요로 한다. 프라이머 서열은 주형과 완전하게 상보적일 필요는 없으나, 주형과 혼성화 할 정도로 충분히 상보

적이어야 한다.

본 발명에서 상기 "프로브"란 시료 내의 검출하고자 하는 표적 물질과 특이적으로 결합할 수 있는 물질을 의미[0033]

하며, 상기 결합을 통하여 특이적으로 시료 내의 표적 물질의 존재를 확인할 수 있는 물질을 의미한다. 프로브

의  종류는  당  업계에서  통상적으로  사용되는  물질로서  제한은  없으나,  바람직하게는  PNA(peptide  nucleic

acid), LNA(locked nucleic acid), 펩타이드, 폴리펩타이드, 단백질, RNA 또는 DNA일 수 있으며, 가장 바람직

하게는 PNA이다. 보다 구체적으로, 상기 프로브는 바이오 물질로서 생물에서 유래되거나 이와 유사한 것 또는

생체 외에서 제조된 것을 포함하는 것으로, 예를 들어, 효소, 단백질, 항체, 미생물, 동식물 세포 및 기관, 신

경세포, DNA, 및 RNA일 수 있으며, DNA는 cDNA, 게놈 DNA, 올리고뉴클레오타이드를 포함하며, RNA는 게놈 RNA,

mRNA, 올리고뉴클레오타이드를 포함하며, 단백질의 예로는 항체, 항원, 효소, 펩타이드 등을 포함할 수 있다.

본 발명에서 상기 “LNA(Locked nucleic acids)”란, 2'-O, 4'-C 메틸렌 브릿지를 포함하는 핵산 아날로그를[0034]

의미한다 [J Weiler, J Hunziker and J Hall Gene Therapy (2006) 13, 496.502]. LNA 뉴클레오사이드는 DNA와

RNA의 일반적 핵산 염기를 포함하며, Watson-Crick 염기 쌍 규칙에 따라 염기 쌍을 형성할 수 있다. 하지만, 메

틸렌 브릿지로 인한 분자의 'locking'으로 인해, LNA는 Watson-Crick 결합에서 이상적 형상을 형성하지 못하게

된다. LNA가 DNA 또는 RNA 올리고뉴클레오티드에 포함되면, LNA는 보다 빠르게 상보적 뉴클레오티드 사슬과 쌍

을 이루어 이중 나선의 안정성을 높일 수 있다. 본 발명에서 상기 “안티센스”는 안티센스 올리고머가 왓슨-크

릭 염기쌍 형성에 의해 RNA 내의 표적 서열과 혼성화되어, 표적서열 내에서 전형적으로 mRNA와 RNA: 올리고머

헤테로이중체의 형성을 허용하는, 뉴클레오티드 염기의 서열 및 서브유닛간 백본을 갖는 올리고머를 의미한다.

올리고머는 표적 서열에 대한 정확한 서열 상보성 또는 근사 상보성을 가질 수 있다.

본 발명에서, 상기 프로브는 대립 유전자 특이적 프로브로서, 같은 종의 두 구성원으로부터 유래한 핵산 단편[0035]

중에 단일염기다형성(SNP)이 존재하여, 한 구성원으로부터 유래한 DNA 단편에는 혼성화하나, 다른 구성원으로부

터 유래한 단편에는 혼성화하지 않는다. 이 경우 혼성화 조건은 대립 유전자간의 혼성화 강도에 있어서 유의한

차이를 보여, 대립 유전자 중 하나에만 혼성화 하도록 충분히 엄격해야 한다. 이렇게 함으로써 다른 대립 유전

자 형태 간에 좋은 혼성화 차이를 유발할 수 있다. 

본 발명에서, 상기 단일염기다형성(SNP)의 유전자형을 확인하는 것, 시퀀싱 분석, 예를 들어, 자동염기서열분석[0036]

기를  사용한  시퀀싱  분석,  파이로시퀀싱(pyrosequencing),  마이크로어레이에  의한  혼성화,  PCR-

RELP(restriction fragment length polymorphism)법, PCR-SSCP(single strand conformation polymorphism)법,

PCR-SSO(specific  sequence  oligonucleotide)법,  PCR-SSO법과  도트  하이브리드화법을  조합한  ASO(allele

specific  oligonucleotide)  하이브리드화법,  TaqMan-PCR법,  MALDI-TOF/MS법,  RCA(rolling  circle

amplification)법, HRM(high resolution melting)법, 프라이머 신장법, 서던 블롯 하이브리드화법, 도트 하이

브리드화법 등의 방법에 의하여 수행될 수 있다. 구체적으로, 

본 발명에서, 상기 단일염기다형성(SNP)의 염기를 결정하는 단계는, 예를 들어, 대상으로부터 얻은 시료로부터[0037]

분리한  핵산으로부터  단일염기다형성(SNP)을  포함하는  염기서열을  시퀀싱(sequencing)하고,  단일염기다형성

(SNP)의 대립형질을 직접적으로 확인함으로써 수행될 수 있다. 염기서열의 시퀀싱은 당 업계에 공지된 방법을

통하여 수행될 수 있다. 예를들어, 염기서열의 시퀀싱은 개체로부터 얻은 시료로부터 분리한 핵산을 주형으로

하고, 각 단일염기다형성(SNP)을 포함하는 유전자 부위를 증폭할 수 있는 프라이머를 사용하여 PCR을 수행하는

단계, 및 상기 PCR 반응물을 제한효소 절단방법으로 그 서열을 확인하는 단계를 순차적으로 수행함으로써 이뤄

질 수 있다.

본 발명에서,  상기 시퀸싱 분석은 차세대 염기서열 분석에 의할 수 있다. 상기 차세대 염기서열 분석(Next[0038]

Generation Sequencing; NGS)은 주형 DNA를 대상으로 짧은 길이의 염기서열을 대용량으로 빠르게 생성시킬 수

있는 방식으로, 저렴한 비용과 빠른 데이터 생산으로 인해 전통적인 생거(Sanger) 시퀀싱 방식을 빠르게 대체하

고 있는 분석 방법이다.

본 발명에 따른 유전자의 서열 정보는 알려져 있으므로, 당업자라면 이를 바탕으로 상기 유전자에 특이적으로[0039]

결합하는 프라이머, 프로브 또는 안티센스 뉴클레오티드를 용이하게 디자인할 수 있을 것이며 또한 특정 디자인
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없이도 일반적인 RNA 시퀀싱 방법을 통해 정성 또는 정량 분석이 가능하다.

본 발명에서 용어 “키트”는 바이오 마커 성분에 특이적으로 결합하는 프로브 또는 항체를 검출 가능한 표지로[0040]

표지하여 바이오 마커의 발현 수준을 평가할 수 있는 도구를 말한다. 프로브 또는 항체 관련하여 검출 가능한

물질을 기질과의 반응에 의해서 직접적으로 표지하는 것뿐만 아니라, 직접적으로 표지된 다른 시약과의 반응성

에 의한 발색하는 표지체가 접합된 간접적 표지도 포함한다. 상기 표지체와 발색 반응할 발색 기질 용액, 세척

액 및 기타 다른 용액 등을 포함할 수 있으며, 사용되는 시약 성분을 포함하여 제작될 수 있다. 본 발명에서 키

트는 RT-PCR을 수행하기 위해 필요한 필수 요소를 포함하는 키트일 수 있으며, 마커 유전자에 대한 특이적인 각

각의 프라이머 쌍 외에도 테스트 튜브, 반응 완충액, 데옥시뉴클레오티드(dNTPs), Taq-중합효소, 역전사효소,

DNase, RNase 억제제, 멸균수 등을 포함할 수 있다. 또한, 키트는 DNA 칩을 수행하기 위해 필요한 필수 요소를

포함하는 예후 예측용 유전자를 검출하기 위한 키트일 수 있다. DNA 칩 키트는 유전자 또는 그의 단편에 해당하

는 cDNA가 프로브로 부착되어 있는 기판을 포함하고 기판은 정량 대조군 유전자 또는 그의 단편에 해당하는

cDNA를 포함할 수 있다. 본 발명의 키트는 당 업계에 공지되어 있는 것이라면, 이에 제한되지 않는다.

본 발명에서 상기 키트는 RT-PCR 키트 또는 DNA 칩 키트일 수 있으나, DNA를 분석하기 위한 것이라면 제한없이[0041]

포함될 수 있다. 

본 발명의 상기 키트는 분석 방법에 적합한 한 종류 또는 그 이상의 다른 구성 성분 조성물, 용액 또는 장치를[0042]

더 포함할 수 있다. 예를 들면, 본 발명에서 상기 키트는 역전사 중합효소반응을 수행하기 위해 필요한 필수 요

소를 더 포함할 수 있다. 역전사 중합효소반응 키트는 마커 단백질을 암호화하는 유전자에 대해 특이적인 프라

이머 쌍을 포함한다. 프라이머는 상기 유전자의 핵산 서열에 특이적인 서열을 가지는 뉴클레오티드로써, 약 7

bp 내지 50 bp의 길이, 보다 바람직하게는 약 10 bp 내지 30 bp의 길이를 가질 수 있다. 또한 대조군 유전자의

핵산 서열에 특이적인 프라이머를 포함할 수 있다. 그 외 역전사 중합효소반응 키트는 테스트 튜브 또는 다른

적절한 용기, 반응 완충액(pH 및 마그네슘 농도는 다양), 데옥시뉴클레오타이드(dNTPs), Taq-폴리머라아제 및

역전사효소와 같은 효소, DNase, RNase 억제제 DEPC-수(DEPC-water), 멸균수 등을 포함할 수 있다.

또한, 본 발명의 상기 키트는 DNA 칩을 수행하기 위해 필요한 필수 요소를 포함할 수 있다. DNA 칩 키트는 유전[0043]

자 또는 그의 단편에 해당하는 cDNA 또는 올리고뉴클레오티드(oligonucleotide)가 부착되어 있는 기판, 및 형광

표지 프로브를 제작하기 위한 시약, 제제, 효소 등을 포함할 수 있다. 또한 기판은 대조군 유전자 또는 그의 단

편에 해당하는 cDNA 또는 올리고뉴클레오티드를 포함할 수 있다.

본 발명의 상기 키트는 고정체를 더 포함할 수 있고, 상기 고정체로는 니트로셀룰로오즈 막, PVDF 막, 폴리비닐[0044]

(polyvinyl) 수지 또는 폴리스티렌(polystyrene) 수지로 합성된 웰 플레이트(Well plate), 유리로 된 슬라이드

글래스 등이 사용될 수 있으나, 이에 제한되는 것은 아니다.

또한,  본  발명의  상기  키트에서  2차  항체의  표지체는  발색  반응을  하는  통상의  발색제가  바람직하며,[0045]

HRP(horseradish  peroxidase),  염기성  탈인산화효소(alkaline  phosphatase),  콜로이드  골드(coloid  gold),

FITC(폴리 L-라이신-플루오르세인 아이소티오시아네이트), RITC(로다민-B-아이소티오시아네이트) 등의 형광물질

(fluorescein) 및 색소(dye) 등의 표지체가 사용될 수 있으나, 이에 제한되는 것은 아니다. 

또한, 본 발명의 상기 키트에서 발색을 유도하기 위한 발색 기질은 발색 반응을 하는 표지체에 따라 사용하는[0046]

것이 바람직하며, TMB(3,3',5,5'-테트라메틸 베지딘), ABTS[2,2'-아지노-비스(3-에틸벤조티아졸린-6-설폰산)],

OPD(o-페닐렌다이아민) 등을 사용할 수 있다. 이때, 발색 기질은 완충 용액(0.1 M NaAc, pH 5.5)에 용해된 상태

로 제공되는 것이 더욱 바람직하다. TMB와 같은 발색기질은 이차 항체 접합체의 표지체로 사용된 HRP에 의해 분

해되어 발색 침적체를 생성하고, 이 발색 침적체의 침적 정도를 육안으로 확인함으로써 상기 마커 단백질들의

존재 유무를 검출한다.

본 발명의 상기 키트에서 세척액은 인산염 완충 용액, NaCl 및 트윈 20을 포함하는 것이 바람직하며, 0.02 M 인[0047]

산염 완충용액, 0.13 M NaCl, 및 0.05% 트윈 20으로 구성된 완충 용액(PBST)이 더욱 바람직하다. 세척액은 항원

-항체 결합 반응 후 항원-항체 결합체에 2차 항체를 반응시킨 다음 적당량을 고정체에 첨가하여 3 내지 6회 세

척한다. 반응 정지 용액은 황산 용액(H2SO4)이 바람직하게 사용될 수 있다.

본 발명에서, 단일염기다형성(SNP)이 위치하는 매트릭스 메탈로프로테이나제(Matrix metalloproteinases; MMPs)[0048]

유전자들은 혈역학 적 스트레스에 대한 반응으로 세포 외 기질(ECM) 리모델링에서 중요한 역할을 할 것으로 예

상되나,  뇌동맥류 형성에 대한 유전적 영향은 논란의 여지가 있는 유전자들이다.  상기 MMP  유전자는 MMP1,

MMP2, MMP3, MMP7, MMP8, MMP9, MMP10, MMP11, MMP12, MMP13, MMP14, MMP15, MMP16, MMP17, MMP18, MMP19,
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MMP20, MMP21, MMP23A, MMP23B, MMP24, MMP25, MMP26, MMP27 및 MMP28 등이 알려져 있다.

 [0049]

본 발명의 일 구현예에 따르면, rs1555322를 검출 또는 증폭할 수 있는 제제를 포함하는, 뇌동맥류의 예측 또는[0050]

진단용 조성물을 제공하는 것이다. 

본 발명에서, 상기 rs1555322의 염기는 A 또는 C인 것일 수 있다.[0051]

본 발명에서, rs2425024, rs6119593, rs11642206 및 rs16938619를 검출 또는 증폭할 수 있는 제제를 더 포함하[0052]

는 뇌동맥류의 예측 또는 진단용 조성물을 제공하는 것일 수 있다. 상기 단일염기다형성(SNP)을 추가적으로 확

인할 경우, 뇌동맥류에 대한 예측 또는 진단의 정확도를 높일 수 있으며, 상기 단일염기다형성(SNP)의 정보는

하기 표 1과 같다.

 [0053]

표 1

Chr[0054] BP M m rsID gene 서열번호

20 33849179 G A rs1555322 MMP24 1

20 33844938 A C rs2425024 MMP24 2

20 33833729 C A rs6119593 MMP24 3

16 3091695 A G rs11642206 MMP25 4

11 4807548 A G rs16938619 MMP26 5

 본 발명에서, MMP1, MMP2, MMP17, MMP24 및 MMP25에서 선택된 어느 하나 이상의 유전자 서열을 검출 또는 증폭[0055]

할 수 있는 제제를 더 포함하는 것일 수 있다. 분석이 되는 상기 MMP 유전자의 예시는 하기 표 2와 같다.

 [0056]

표 2

유전자[0057] Entrez 유전자 ID 염색체 시작 끝

MMP1 4312 11 102660651 102668891

MMP2 4313 16 55423612 55540603

MMP17 4326 12 132312938 132336328

MMP24 10893 20 33814457 33864801

MMP25 64386 16 3096682 3110727

 본 발명의 다른 일 구현예에 따르면, 본 발명의 조성물을 포함하는, 뇌동맥류의 발병 위험 예측 또는 진단용[0058]

키트를 제공하는 것일 수 있다.

본 발명에서, 생략된 나머지 기재들은 앞서 기재된 진단용 조성물의 기재와 마찬가지로 해석될 수 있다.[0059]

 [0060]

본 발명의 또 다른 일 구현예에 따르면, 목적하는 개체로부터 분리된 생물학적 시료로부터, rs1555322의 대립형[0061]

질을 확인하는 단계를 포함하는, 뇌동맥류의 예측 또는 진단용 정보 제공 방법을 제공하는 것일 수 있다.

본 발명에서, 상기 rs1555322의 염기가 A일 경우, C인 경우에 비하여 뇌동맥류의 발병 위험이 낮을 것으로 예측[0062]

하거나, 뇌동맥류가 발병하지 않은 것으로 진단하는 것일 수 있다. 일례로, 상기 rs1555322의 염기가 A인 동형

접합(homogygous)인 경우 또는 이형접합(heterozygous)일 경우, 동형접합(homogygous)일 경우, C인 동형접합

(homogygous)인 경우에 비하여 뇌동맥류의 발병 위험이 낮을 것으로 예측하거나, 뇌동맥류가 발병하지 않은 것

으로 진단하는 것일 수 있다. 

본 발명에서, rs2425024, rs6119593, rs11642206 및 rs16938619의 대립형질을 확인하는 단계를 더 포함하는 것[0063]

일 수 있다. 상기 단일염기다형성(SNP)을 추가적으로 확인할 경우, 뇌동맥류에 대한 예측 또는 진단의 정확도를

높일 수 있다.

본 발명에서, 상기 개체는 인간일 수 있으며, 구체적으로 한국인 또는 아시아인일 수 있으나, 이에 제한되는 것[0064]
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은 아니다.

본 발명에서, 상기 개체의 위험 예측 또는 진단을 수행하기 위해, 비유전적(non-genetic) 정보를 분석하는 단계[0065]

를 더 포함하고, 상기 비유전적 정보는 성별, 연령, 고혈압, 당뇨, 고지혈증, 흡연, 동맥류의 가족력, 생화학적

척도 및 임상적 척도로 구성되는 군으로부터 선택되는 하나 이상일 수 있다.

본 발명에서, 상기 단일염기다형성(SNP)을 확인한 결과들은 당업계에서 일반적으로 사용되는 통계학적 분석 방[0066]

법을 이용하여 통계처리 할 수 있으며, 예를 들어, 스튜던트 t-검정(Student's t-test), 카이-스퀘어 검정(Chi-

square  test),  선형  회귀선  분석(linear  regression  line  analysis),  다변량  로지스틱  회귀분석(multiple

logistic regression analysis), 메타 분석(meta-analysis) 등을 통해 얻은 연속 변수(continuous variables),

절대 변수 (categorical variables), 대응비(odds ratio, OR) 및 95% 신뢰구간(confidence interval, CI) 등의

변수를 이용하여 분석할 수 있다.

본 발명에서,  생략된 나머지 기재들은 앞서 기재된 진단용 조성물 및 키트의 기재와 마찬가지로 해석될 수[0067]

있다.

 [0068]

본 발명의 또 다른 일 구현예에 따르면, 목적하는 개체에 대한 rs1555322의 대립형질 정보를 수신하는 수신부;[0069]

및 상기 정보를 입력하여 분석하는 연산부;를 포함하는, 뇌동맥류의 예측 또는 진단 장치를 제공하는 것일 수

있다.

본 발명에서, 상기 수신부는 rs2425024, rs6119593, rs11642206 및 rs16938619의 대립형질에 대한 정보를 더[0070]

수신하는 것일 수 있다.

본 발명에서, 상기 연산부는 머신 러닝 또는 통계학적 분석 방법을 이용하여 통계처리 하는 것일 수 있다. 상기[0071]

머신 러닝 모델은, 지도 학습, 비지도 학습, 준지도 학습, 강화 학습 등 다양한 방식에 기반할 수 있고, 상기

학습은 배치 학습(batch learning), 온라인 학습(online learning) 등에 의할 수 있다. 일 예로, 상기 머신 러

닝 모델은 최근접 중심 분류기(Nearest Centroid), 서포트 벡터 머신(Support Vector Machine; SVM), 베이지안

분류기(Bayesian Classifier), 랜덤 포레스트(random forest), 의사 결정 트리(decision tree) 및 그라데이션

부스트 머신(gradient boost machine; GBM)에서 선택된 어느 하나 이상일 수 있다.

본 발명에서, 생략된 나머지 기재들은 앞서 기재된 진단용 조성물, 키트 및 정보 제공 방법의 기재와 마찬가지[0072]

로 해석될 수 있다.

 [0073]

이하 본 발명을 실시예에 의하여 더욱 상세하게 설명한다. 이들 실시예는 단지 본 발명을 보다 구체적으로 설명[0074]

하기 위한 것으로, 본 발명의 범위가 이들 실시예에 국한되지 않는다는 것은 당업계에서 통상의 지식을 가진 자

에게 있어서 자명할 것이다.

 [0075]

본 발명에서, 도 1과 같이 rs1555322의 유전자형을 확인할 경우, 뇌동맥류 진단 마커, 상기 마커를 검출 또는[0076]

증폭할 수 있는 제제를 포함하는 뇌동맥류 진단용 조성물, 뇌동맥류 진단용 키트, 및 상기 조성물 및 키트를 이

용한 뇌동맥류 진단을 위한 정보 제공 방법에 활용할 수 있음을 하기 실시예를 통하여 확인하였다.

 [0077]

실시예 1. GWAS 데이터 획득[0078]

GWAS  데이터 세트에는 성인 뇌동맥류(IA) 환자 250명과 대조군 296명이 포함되었다. 파열된 동맥류(ruptured[0079]

aneurysm)와  전방  순환계(anterior  circulation)  순환의  수는  각각  151명(60.4%)과  221명(88.4%)이었다.

Axiom
TM
 Asia Precision Medicine Research Array(PMRA) 키트(미국 매사추세츠 주 Thermo Fisher Scientific)

는 인간 게놈 버전 19(빌드 37)를 기반으로 한 동남아시아 인구를 포괄하는 750,000개 이상의 SNP를 포함하는

원시 유전 데이터를 생성하는 데 사용되었다. 원시 데이터는 (1) 유전형 호출률 ≥ 95%, (2) 마이너 대립 유전

자 빈도(MAF) ≥ 0.01, (3) 하디-바인버그(Hardy-Weinberg equilibrium; HWE) 평형 p-값 ≥ 1x10
-6.11

 조건으로

필터링 되었다. 본 발명의 실시예는 참여 병원 기관 심사위원회(2017-9, 2018-6, 2019-6)의 승인을 받았다.
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또한, 성별, 연령, 비파열 뇌동맥류 또는 지주막하 출혈과 같은 임상 증상, 고혈압, 당뇨, 고지혈증, 흡연, 동[0080]

맥류의 가족력 등 여러 변수를 고려하여 의료 기록을 검토하였으며, 동맥류의 크기, 위치(전방 순환 또는 후방

순환), 및 수(단수 또는 복수)에 대한 혈관조영 변수를 검토하였다. 

 [0081]

실시예 2. 생물 정보학 분석[0082]

MMP 유전자의 SNP 분석 및 MMP 유전자의 기능 분석을 수행하고 그 결과를 통합하는 과정을 도 2와 같이 나타내[0083]

었다. GWAS 데이터에 주석을 달기 위해 MMP 유전자군에서 SNP/INDEL의 변형 호출을 수행하였다. 맨해튼 플롯

(Manhattan Plot) 및 분위수-분위수(quantile-quantile; Q-Q) 플롯은 게놈 전체 연관 연구의 기능 매핑 및 주

석(Functional  Mapping  and  Annotation  of  Genome-Wide  Association  Studies.  FUMA  GWAS;

https://fuma.ctglab.nl/)에서 구현된 MAGMA 1.6을 사용하여 수행되었다. 기본 설정 및 유의 수준은 유전자 기

반  테스트에  의해  p=  0.05  /  23  =  2.17x10
-3
으로  정의되었다.  Locuszoom  플롯

(http://csg.sph.umich.edu/locuszoom)을 사용하여 +/-  50Kb로 초점을 맞춘 지역 플롯을 생성하였다. 유전자

온톨로지(GO) 분석은 생물학적 과정(BP), 세포 성분(CC) 및 분자 기능(MF) 측면에서 분자 서명 데이터베이스

(MSigDB  C5)를  사용하여  수행되었다(http://www.broadinstitute.org/msigdb).  단백질-단백질  상호  작용

(protein-protein interaction; PPI) 네트워크는 상호 작용하는 유전자/단백질 검색 도구(Search Tool for the

Retrieval of Interacting Genes/Proteins; STRING) v11(http://string-db.org)을 사용하여 수행되었다. 최소

필수 상호 작용 점수는 중간 신뢰도 0.7로 설정되었다.

 [0084]

실시예 3. SNP 기반 분석(1)[0085]

MMP 유전자 마커와 뇌동맥류의 연관성을 확인하여 그 결과를 하기 도 3, 도 4 및 도 5에 나타내었다. [0086]

도 3에서 나타난 것과 같이, MMP 유전자의 343개 유전자 마커 중 총 49개의 SNP/INDEL이 뇌동맥류와 암시적인[0087]

연관성을 나타냈다(p < 0.05). 또한 도 4 및 도 5에서와 같이 SNP 기반 분석 모델의 Q-Q 플롯은 관찰된 p-값의

부풀려진 분포를 보여주었다. 

 [0088]

실시예 4. SNP 기반 분석(2)[0089]

뇌동맥류와 관련된 MMP 유전자의 상위 20개 SNP/INDEL 마커를 확인하여 염색체(Chr), 염기위치(BP), SNP(rsID)[0090]

및 유전자(gene)에 따른 뇌동맥류와의 관계를 확인하여 오즈비(OR), p-값, 유전자형(mm/Mm/MM), 뇌동맥류가 발

생한 경우(Case) 및 정상 대조군(Control)을 하기 표 3에 나타내었다.

 [0091]

표 3

No[0092] Chr BP M m OR p Case

(mm/Mm/MM)

Control

(mm/Mm/MM)

rsID gene

1 20 33844938 A C 0.43 2.40E-06 7/47/196 15/113/168 rs2425024 MMP24

2 20 33833729 C A 0.39 5.90E-05 1/30/218 6/71/219 rs6119593 MMP24

3 11 4807548 A G 3.12 8.80E-05 0/48/200 0/23/273 rs16938619 MMP26

4 20 33849179 G A 0.37 1.60E-04 1/23/226 5/58/233 rs1555322 MMP24

5 16 3091695 A G 0.43 2.60E-04 0/43/207 2/81/212 rs11642206 MMP25

6 16 58105677 T C 2.05 2.70E-04 3/90/157 3/66/226 rs6499933 MMP15

7 11 102825635 T C 1.55 7.00E-04 71/123/55 59/137/99 rs627363 MMP13

8 20 33859013 C A 0.44 8.80E-04 2/23/223 5/58/233 rs2425041 MMP24

9 16 55534078 G A 0.38 9.50E-04 1/15/232 5/47/244 rs80345658 MMP2

10 11 102811090 C T 0.1 2.50E-03 0/2/247 0/19/277 rs150333315 MMP13

11 11 4835458 G A 1.74 3.70E-03 6/73/171 6/53/235 rs7945484 MMP26

12 16 55427433 G A 0.05 3.70E-03 0/1/249 1/18/276 rs74019045 MMP2

13 11 4909000 G A 2.01 3.80E-03 0/58/192 2/35/259 rs2595982 MMP26

14 11 102835040 T C 0.68 4.00E-03 34/104/112 53/150/92 rs72987535 MMP13

15 20 33834708 G A 0.49 4.20E-03 0/33/217 0/69/227 rs3764733 MMP24
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16 12 132333682 A G 0.68 6.50E-03 26/88/133 29/153/112 rs79572159 MMP17

17 16 55502376 T G 0.27 6.50E-03 0/6/243 1/21/274 rs11859163 MMP2

18 16 55436868 G A 0.21 6.80E-03 0/4/246 1/17/278 rs142441049 MMP2

19 20 33828825 G A 1.44 6.90E-03 57/132/61 53/139/104 rs6142338 MMP24

20 11 4961003 G A 0.33 8.80E-03 0/9/239 0/27/269 rs36013257 MMP26

 상기 표 3에 나타난 것처럼, MMP24 유전자에 위치한 rs2425024의 인트론 변이체는 뇌동맥류와 가장 중요한 연[0093]

관성을 보이는 바, 이는 상기 rs2425024  SNP  변이가 뇌동맥류 형성을 방지할 수 있는 것을 확인하였다(OR =

0.43,  95%  CI  :  0.30-0.61;  p  =  2.4  x  10
-6
).  또한  상기  MMP24  유전자에  위치한  SNP  중  rs6119593  및

rs1555322 역시 뇌동맥류 형성을 방지할 수 있는 효과를 확인하였다. 반면, 상기 MMP24 유전자에 위치한 SNP 중

rs16938619는 뇌동맥류의 위험을 크게 증가시키는 것을 확인할 수 있었다(OR = 3.12, 95% CI: 1.76-5.50; p =

8.85x10
-5
). 상기 변이체의 G 대립 유전자는 뇌동맥류 그룹에 비해 대조군에서 드물게 검출된 것을 확인하였다.

 [0094]

실시예 5. MMP 유전자 변이체 분석[0095]

MMP 유전자군 중 뇌동맥류 예측과 관련되는 MMP 유전자를 확인하기 위하여, MAGMA를 사용한 MMP 유전자 변이체[0096]

에 대한 분석을 수행한 결과를 하기 표 4, 도 6 및 도 7에 나타내었다.

 [0097]

표 4

Gene[0098] Chr Start Stop 참조된 SNP 매개변수의 수 p-값

MMP24 20 33814457 33864801 7 3 7.96E-07

MMP13 11 102813724 102826463 3 2 1.79E-03

MMP2 16 55423612 55540603 23 13 0.01

MMP17 12 132312938 132336328 11 5 0.02

MMP1 11 102660651 102668891 2 1 0.02

MMP26 11 4726157 5013659 46 23 0.07

MMP3 11 102706532 102714534 6 1 0.08

MMP16 8 89044237 89340254 30 15 0.12

MMP7 11 102391239 102401484 5 3 0.12

MMP19 12 56229217 56236750 3 2 0.14

MMP25 16 3096682 3110727 5 2 0.14

MMP10 11 102641234 102651359 4 2 0.14

MMP11 22 24110413 24126503 5 2 0.14

MMP14 14 23305766 23318236 9 5 0.2

MMP20 11 102447566 102496063 13 5 0.39

MMP27 11 102562218 102576537 7 3 0.55

MMP28 17 34083268 34122711 6 2 0.56

MMP9 20 44637547 44645200 6 3 0.72

MMP15 16 58059470 58080805 4 1 0.77

MMP21 10 127455022 127464390 2 1 0.87

MMP8 11 102582526 102597781 5 2 0.98

 상기 표 4에 나타난 것처럼, MMP 유전자군 중 MMP24 유전자는 가장 많은 뇌동맥류 연관 유전자로 나타난 것으[0099]

로 확인되었다(p = 7.96x10
-6
). 또한 도 6 및 도 7에 나타난 것처럼, MAGMA를 사용하여 뇌동맥류 예측을 할 경

우 MMP24 및 MMP13 유전자 변이체의 경우 게놈 전체의 유의성 임계 값(p = 0.0024)을 통과한 바, 본원발명과 같

이 MMP24 및 MMP13 유전자를 확인할 경우, 뇌동맥류의 발생 여부를 예측할 수 있음을 확인하였다.

 [0100]

실시예 6. SNP 분석 및 변이체 분석의 조합[0101]

GWAS를 사용하여 MMP 유전자의 SNP를 분석한 결과와 MAGMA를 사용하여 MMP 유전자 기반 분석을 한 결과를 조합[0102]
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하여 도 8에 나타내었다.

도 8에 나타난 것과 같이, 뇌동맥류와 연관성이 높은 MMP  유전자의 SNP는 MMP24에서 rs2425024,  MMP13에서[0103]

rs627363,  MMP2에서  rs80345658,  MMP1에서  rs79572159  및  MMP17에서  rs2071232인  것을  확인할  수  있었고,

MAGMA 결과 뇌동맥류와 연관성이 높은 MMP 유전자는 MMP24, MMP13, MMP2, MMP17 및 MMP1의 5개로 확인되었다.

 [0104]

실시예 7. In silico에서 MMP 유전자군의 기능 분석[0105]

MMP 유전자들 간 생물학적 과정(biological process; BP)을 분석하였다. 구체적으로는, 뇌동맥류와 관련 있을[0106]

것으로 예측되는 5개의 MMP 유전자들에 대한 단백질-단백질 상호 작용(protein-protein interaction; PPI) 네

트워크를 확인하여 도 9에 나타내었고, 이를 통하여 TIMP1, TIMP2 및 TIMP3의 세 가지 조절자 및 상기 MMP 유전

자들 간의 허브 네트워크를 확인하여 도 10에 나타내었다.

도 9에 나타난 것처럼, MMP 유전자군들 간의 상기 분석을 통하여 가장 풍부한 생물학적 과정기능이 콜라겐 이화[0107]

과정이었고,  다음으로는  세포  외  구조  조직(extracellular  structure  organization)과  세포  외  기질

(extracellular matrix; ECM) 분해 기능을 하는 것을 확인하였다. 또한 세포 성분의 경우, 메탈론도펩티다아제

(metalloendopeptidase) 활성이 뇌동맥류 형성에서 가장 풍부한 것으로 나타났으며, MF 클러스터에서 ECM은 5개

의 뇌동맥류 관련 MMP 유전자들이 중첩되어 가장 풍부한 것으로 확인되었다.

또한 도 10에 나타난 것처럼, 뇌동맥류 형성과 관련한 암시적인 허브 네트워크를 예측한 결과, MMP 유전자군 중[0108]

MMP2 유전자가 TIMP2 및 TIMP3 조절자와 관련이 있는 것으로 나타난 바, 뇌동맥류 형성에 관련이 있음을 확인할

수 있었다.

 [0109]

이상으로 본 발명의 특정한 부분을 상세히 기술하였는 바, 당업계의 통상의 지식을 가진 자에게 있어서, 이러한[0110]

구체적 기술은 단지 바람직한 실시예일 뿐이며, 이에 의해 본 발명의 범위가 제한되는 것이 아닌 점은 명백할

것이다. 따라서, 본 발명의 실질적인 범위는 첨부된 청구항들과 그것들의 등가물에 의하여 정의된다고 할 것이

다.

도면

도면1
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도면2

도면3

도면4

도면5
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도면6

도면7
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도면9

도면10

서 열 목 록

<110>    INDUSTRY ACADEMIC COOPERATION FOUNDATION, HALLYM UNIVERSITY

<120>    A intracranial aneurysm diagnostic marker containing the single

         nucleotide polymorphism rs1555322

<130>    P212030

<160>    5

<170>    KoPatentIn 3.0

<210>    1

<211>    30

<212>    DNA

<213>    Homo sapiens

<220><221>    variation
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<222>    (15)

<223>    r = g or a

<400>    1

ttaggggtag ccctrctggc catattcaca                                          30

<210>    2

<211>    30

<212>    DNA

<213>    Homo sapiens

<220><221>    variation

<222>    (15)

<223>    m = a or c

<400>    2

ggctcagcct aggcmaagtc atgaacctgt                                          30

<210>    3

<211>    30

<212>    DNA

<213>    Homo sapiens

<220><221>    variation

<222>    (15)

<223>    m = c, a or t

<400>    3

tttatagtgc cttgmttttt tggggggtag                                          30

<210>    4

<211>    30

<212>    DNA

<213>    Homo sapiens

<220><221>    variation

<222>    (15)

<223>    r = a, g or t

<400>    4

ttcacactga attcrttgtt ctgcaacttg                                          30

<210>    5

<211>    30
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<212>    DNA

<213>    Homo sapiens

<220><221>    variation

<222>    (15)

<223>    r = a or g

<400>    5

agaatttaat gccartcctc cctccaaaat                                          30
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