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국문요약 

 

다계통 위축증 환자와 정상인에서 제 7형 알코올 탈 수소효소 

유전자 다형성의 빈도 

 

     단 염기 다형성 (single nucleotide polymorphism 이하 SNP)은 특정 

질환의 진단과 치료에 대한 반응 정도를 예측하는 유전지표로 사용된다. 

최근에 스웨덴인을 대상으로 한 연구에서 알코올 분해와 관련 있는 제 7형 

알코올 탈 수소효소 (alcohol dehydrogenase 7 이하 ADH7)의 유전자 

다형성이 파킨슨 병의 발병과 관련이 있다는 것이 알려졌다.  

     알코올은 상부 전두엽, 시상하부와 소뇌 등에 병변을 일으켜 파킨슨 병 

보다는 다계통 위축증 (multiple system atrophy 이하 MSA)에 더 유사한 

병리적 소견을 보이지만 아직 ADH 조절 유전자의 다형성 및 알코올 섭취 

정도가 MSA의 발병에 관여되는지 연구되지 않았다.  

     본 연구는 2000년 3월부터 2002년 3월까지 영동세브란스 병원 

신경과를 방문한 MSA 환자 50명과 건강한 정상인 50명을 대상으로 

ADH7에서 발견되는 SNP의 종류를 조사하고 그 빈도를 비교함으로써 

ADH7의 SNP가 MSA의 발병과 연관되는지 밝히고자 하였다. 또한 MSA 

환자와 정상인에서 알코올 섭취의 과거력에 차이가 있는지 조사하였다. 
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대상자들로부터 말초 혈액을 10ml씩 채취해서 DNA를 분리한 다음 PCR과 

direct sequencing을 시행하였다.  

     대상자들의 ADH7 유전자에서 7 종류의 SNP가 발견되었는데 그 중 3 

종류는 exon에 위치했고 4 종류는 intron에 위치해 있었다. 가장 많은 

빈도를 보인 SNP의 생성물은 arginine으로 야생형 (wild type)과 같기 

때문에 아미노산 수준에서는 차이가 없었다. ADH7에서 발견된 7 종류의 

SNP의 빈도는 정상인 군과 환자 군 사이에 유의한 차이를 보이지 않았다 

(Fisher’s Exact test, P>0.05). Gene bank의 conserved sequence와 비교한 

결과 모든 대상자에서 1 종류의 mismatch가 발견되었고 정상인 1 명에서 1 

종류의 insertion이 발견되었는데 모두 intron 부위에 위치해 효소 기능에는 

변화가 없을 것으로 생각된다. 이상의 결과로 보아 ADH7의 SNP들이 MSA 

발병과 연관된 단일 요인은 아닌 것으로 생각된다. 

 

 

 

 

 

핵심 되는 말 : 제 7형 알코올 탈 수소효소, 단염기 다형성, 다계통 위축증 
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다계통 위축증 환자와 정상인에서 

제 7형 알코올 탈 수소효소 유전자 다형성의 빈도 

<지도 교수 이명식 > 

연세대학교 대학원 의학과 

김 현 숙 

I. 서론 

 

     거의 동일한 염기서열을 가진 인간들의 개인차는 인간이 갖고 있는 

유전자 다형성 때문이다. 대립유전인자 (allele)에서 1% 이상의 빈도로 

대다수의 사람과는 다른 염기 서열이 발견되는데 이것을 단 염기 다형성 

(single nucleotide polymorphism 이하 SNP)이라고 한다.1 중추 신경계 

퇴행성 질환을 포함한 많은 질환들은 이러한 유전 요인과 환경 요인의 

상호작용에 의해 발생되는 것이 의심된다.  

     MSA 발병에 SNP가 관여되는지 밝히기 위해 ciliary neurotrophic 

factor gene,2 HLA-A32,3 CYP1A1, N-acetyltransferase 2, dopamine 

transporter, glutathione s-transferase M1,4 alpha-synuclein, APOE, 

synphilin 및 tau5 유전자에 대해 연구가 이루어 졌으나 MSA의 발병과 
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연관된 것은 없었다.  

     일본인을 대상으로 한 연구에서 cytochrome P450 (CYP-2D6) 

유전자의 exon 6에서 발견되는 SNP가 정상인에서 보다 MSA 환자에서 더 

자주 발견되었으나6 백인 환자를 대상으로 한 대규모 연구에서는 그런 

연관성을 확인할 수 없었다.2, 4, 7 

     일본인을 대상으로 한 연구에서 MSA의 발병에 염증반응 및 신경독소 

및 신경보호작용이 있는 interleukin-1β 유전자의 SNP가 관여된다는 보고가 

있었으나 다른 인종에서도 유사한 결과가 나타나는지 확인되지 않았다.8  

     알코올 탈 수소효소 (alcohol dehydrogenase 이하 ADH)는 P450 

계통과 달리 독성기 (toxic radical)을 발생시키지 않으면서 알코올을 대사 

시킨다. 현재까지 6 종류의 ADH 효소 군이 알려져 있다. 6 종류의 효소군 

중 제 4 ADH 효소 군은 간 이외의 다른 장기에 존재하며 주로 위장에서 

알코올을 분해시킨다. 그 외에 레티노이드, 알데하이드 및 도파민 대사에도 

관여한다.9,10 이 효소군은 4번 염색제의 장완에 위치하는 ADH7 유전자에 

부호화 (encoding)되어 있는데 호르몬, 아연 및 레티노인산이 ADH7 유전자 

발현을 조절하는 것으로 알려져 있다.11  

     연구자는 추체 외로계 퇴행성 변화에 의한 파킨슨 증상과 소뇌의 

퇴행성 변화에 의한 소뇌 실조를 함께 보이는 한국인 MSA 환자와 건강한 

정상인을 대상으로 ADH7의 9개 exon 및 flanking intron을 분석하여 

SNP를 조사하였다. 그 결과를 바탕으로 대조군과 MSA 환자군에서 발견되는 
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ADH7 조절 유전자의 SNP 빈도 차이를 조사하였고 알코올 섭취와 ADH7 

유전자 다형성 및 MSA와의 연관성 유무를 살펴보았다. 
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II. 재료 및 방법 

 

1. 연구 대상 

     본 연구는 2000년 3월부터 2002년 3월까지 영동 세브란스 병원 

신경과를 방문한 환자 중 ‘probable’ MSA 진단 기준12을 충족시키는 환자 

50명과 신경학적 이상을 보이지 않는 정상인 50명을 대상으로 하였다. 

파킨슨 증후군의 가족력을 가진 사람은 제외하였다. 대상인의 알코올 

섭취력을 조사하였다. 연구에 포함된 모든 환자들에게 유전자 검사에 대한 

설명을 하고 사전 동의를 받았다.  

 

2. 유전자 검사 방법 

     환자군과 대조군으로 부터 말초 혈액을 10ml씩 채혈하여 EDTA tube에 

담은 다음 nucleus preparation buffer (0.3 M sucrose, 10 mM Tris HCl 

(pH7.5), 5 mM MgCl2, 1 % triton x100) 40ml를 섞어 최소 10분간 용혈이 

일어날 때까지 상온에 방치했다. 용혈이 일어나면 섭씨 4도에서 3,000 

rpm으로 15분간 원심분리한 다음 상층액을 버리고 남은 침전물에 lysis 

buffer (0.075 M NaCl, 0.024 M EDTA, pH8.0) 500 µl, proteinase K (10 

mg/ml) 50 µl를 넣어 섭씨 45도에서 24시간 배양 후 chloroform과 

phenol을 이용한 DNA 분리방법과 ethanol 을 이용한 DNA 침전 방법을 
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써서 DNA를 얻었다. 얻어낸 DNA는 ADH7 유전자의 9개 exon및 flanking 

intron을 포함하는 8쌍의 forward와 reverse primer를 이용해13 모든 

대상자에서 8회씩 중합연쇄반응 (polymerase chain reaction 이하 PCR)을 

시행하였다 (Table 1). PCR은 Taq polymerase (Takara shuzo co, Shiga, 

Japan) 2 units, buffer solution (500 mM KCl, 150 mM MgCl2,  100 mM 

tris-HCl, pH8.0) 5 µl, dNTP (각 2.5 mM) 4 µl 에 genomic DNA 75 ng과 

각각의 primer 50 pmol씩을 섞은 후 이차 증류수로 최종 부피가 20 µl가 

되게 하고 94도에서 5분간 denaturation 후 94도에서 40초, 56도에서 45초, 

72도에서 60초로 35회 반복한 후 72도에서 5분간 final elongation을 

시행하였다. PCR 산물은 ethidium bromide를 함유한 1% agarose gel 

(Qbiogene Inc, Carlsbad, California, USA)에서 전기영동 후 염색된 유전자 

띠 (target band)를 잘라 gel extraction 하여 유전자를 추출하였다. 추출된 

유전자의 순도 (purity) 확인하고 증폭된 유전자의 염기 서열을 forward 와 

reverse로 sequencing 하였다.  

 

3. 염기 서열 분석 

     SNP를 찾아내기 위해 Polyphred 프로그램을 사용하였다.14 확실한 

SNP를 찾기 위해 한 PCR 검체 마다 forward와 reverse 양쪽에서 모두 

같은 위치에서 발견된 것만을 SNP로 인정하였다 (Figure 1).  

     Polyphred는 다형성의 위치를 인식하지만 염기의 삽입이나 결손에  
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대한 정보는 얻을 수 없기 때문에 각 PCR 검체를 해당 gene bank의 

conserved sequence (NT_006397)와 대조하였다. 기준염기 서열과 

비교하여 차이가 있는 부분 중 PCR base의 quality가 30 상인 것만 염기 

삽입이나 결손으로 해석하였는데 이론상 99.9%의 정확도를 가진다. 

  

4. 통계 분석 

     환자군 및 대조군의 성별 분포와 나이의 차이가 있는지 independent t-

test와 χ2 test를 이용하여 비교하였다. 환자군 및 대조군에서 알코올 섭취 

정도의 차이가 있는지 χ2 test를 이용해 비교하였다. 환자군 및 대조군에서 

SNP의 빈도에 차이가 있는지 Fisher’s exact test를 이용해 비교하였다. 

모든 자료분석은 SPSS (version 10.0) 통계 프로그램을 이용하였다. 

 

 

Figure 1. An example of SNP found both in forward and reverse 

sequencing in the 5’ UTR region 
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Table 1. Primers used to amplify eight different fragments of ADH7 

 

exon direction primer sequence 

F 5’-AATCAGCCATGCCTAGGCAAA-3’ 
1 

R 5’-GGAGGGGACAGAAATGTTCCA-3’ 

F 5’-GGCTGCATGTCTCATGCCTT-3’ 
2 

R 5’-CCAAACATGGGAAGCATCTCC-3’ 

F 5’-CAGTTTGTTGATTGGTGCAATGTT-3’ 
3 

R 5’-TGTGTGCTATTTCCTTTGATAGGCT-3’ 

F 5’-ATGGGCTCAATTCACATTTGTT-3’ 
4,5 

R 5’-AACTAGCCTACCCTGTTTCTT-3’ 

F 5’-TTCAGGTTTCACTTTTTGACCC-3’ 
6 

R 5’-CAAATTTTGGGGTCTTACC-3’ 

F 5’-ATCTCCTCCGTTTTAAACTC-3’ 
7 

R 5’-CTCATTCTTGGAAGAAAGGCC-3’ 

F 5’-ACAGGGAAAGTCATAGTGCAGG-3’ 
8 

R 5’-TCATCATAAGAAACAGTTAC-3’ 

F 5’-TCCTTTCTTGAAAGATCTGAA-3’ 
9 

R 5’-CTCCAGTTCACCATGACAACAC-3’ 
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III. 결과 

 

     대조군 중 남자는 31명, 여자는 19명이었으며 환자군 중 남자는 24명, 

여자는 26명이었다. 대조군의 평균 나이는 64.9세 (표준편차=15.5세), 

환자군은 59.5세 (표준편차=11.6세)였다. 대조군과 환자군 사이에 성별이나 

연령의 차이는 없었다 (Independent t-test, χ2 test, P>0.05). 

    환자들 중 36명은 올리브교소뇌 피질 위축성 (Olivopontocerebellar 

atrophy type) MSA였으며 14명은 선조체 흑질 변성형 (Striatonigral 

degeneration type) MSA였다. 진단 시 평균 나이는 56.7세 (표준편차= 

13.0세)로 평균 유병기간은 3.4년 (표준편차= 2.6년)이었다.  

     대조군에서 음주 정도는 전혀 음주를 하지 않는 사람이 29명이었고, 

1주일에 소주 1병 미만을 마시는 사람은 9명이었으며, 1주일에 소주 1병 

이상을 섭취하는 사람은 12명이었다. 환자들 중에서는 전혀 음주를 하지 

않는 사람이 28명이었고, 1주일에 소주 1병 미만을 마시는 사람이 

8명이었으며, 1주일에 소주 1병 이상을 마시는 사람은 14명이었다. 대조군과 

환자군 간에 음주 정도는 유의한 차이가 없었다 (χ2 test, P=0.891). 

     100명의 환자군 및 대조군을 대상으로 ADH7 유전자의 SNP를 조사한 

결과 7종류의 SNP가 발견되었다. Coding SNP는 네 번째 exon 부분 (P4)과 

여섯 번째 exon부분 (P6), 여덟 번째 exon 부분 (P7)에 있었고 non-coding 

SNP는 5’-UTR 부분 (P1, P2), 첫번째 intron 부분 (P3), 네 번째 intron 
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부분 (P5)에 있었다 (Table 2). P6에 대한 분석에서 GG는 74명, GA는 24명, 

AA는 2명으로 26명의 대상군에서 SNP가 발견되어, 이번 연구에서 발견된 

SNP중 가장 많은 빈도를 보였다. P1, P3, P7은 환자 중 각각 1명에서만 

발견되었고, P2는 대조군 중 2명, 환자군 중 1명에서 발견되었으며, P4는 

대조군 중 1명과 환자군 중 1명에서 발견되었고, P5는 대조군 중 1명에서만 

발견되었다. 각각의 SNP에 대해 Fisher’s Exact Test를 이용하여 대조군과 

환자군 사이의 SNP 발생 빈도에 차이가 있는지를 조사하였으나 유의한 

차이는 없었다 (Table 3). 

     각 PCR sequence를 gene bank의 conserved sequence와 비교한 결과 

1종류의 mismatch와 1종류의 insertion이 발견되었다. 100명의 대상자 모두 

promoter (5’-UTR)에 mismatch (C216T)가 있는 것이 발견되었고 대조군 

중 1명의 일곱 번째 intron에서는 insertion (ins19975A)이 발견되었다. 
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Table 2. The seven different ADH7 single nucleotide polymorphisms 

found in 50 patients with multiple system atrophy and 50 controls 

 

name 
fragment

(position)
location 

wild-type 

sequence 
mutated sequence 

P1 
1 

(331) 
5'-UTR 

+17 to +27 

TGCTGTTATAT 

+17 to +27 

TGCTGCTATAT 

P2 
1 

(334) 
5'-UTR 

+20 to +30 

TGTTATATACA 

+20 to +30 

TGTTACATACA 

P3 
2 

(5988) 

First 

intron 

203 to 213 

CCATTATAATA 

203 to 213 

CCATTTTAATA 

P4 
4 

(7516) 

Fourth 

exon 

195 to 205 

GCAATGCTTGT 

195 to 205 

GCAATACTTGT 

P5 
4 

(7632) 

Fourth 

intron 

312 to 322 

AATACGTGTAT 

312 to 322 

AATACATGTAT 

P6 
5 

(14939) 

Sixth 

exon 

183 to 193 

TCTAGGATCAT 

183 to 193 

TCTAGAATCAT 

P7 
7 

(20031) 

Eighth 

exon 

107 to 117 

GGTTTGAAAAG 

107 to 117 

GGTTTCAAAAG 
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Table 3. The frequencies of single nucleotide polymorphisms between 

patients with MSA and controls 

name genotype 

patients with 

MSA (n) 

controls (n) p-value* 

Homozygote TT 49 50 
P1 

Heterozygote TC 1 0 

0.315 

Homozygote TT 49 48 

P2 

Heterozygote TC 1 2 

0.558 

Homozygote AA 49 50 

P3 

Heterozygote AT 1 0 

0.315 

Homozygote GG 49 49 P4 

(Ala-Thr) Heterozygote GA 1 1 

1.000 

Homozygote GG 50 49 

P5 

Heterozygote GA 0 1 

0.315 

Homozygote GG 36 38 

Heterozygote GA 13 11 

P6 

(Arg-Arg) 

Homozygote AA 1 1 

0.896 

Homozygote GG 49 50 P7 

(Leu-Phe) Heterozygote GC 1 0 

0.315 

* Fisher’s exact test 
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IV.  고찰 

 

     어떤 질환이 특정 유전자 이상과 연관되는지를 연구하기 위해서 

유전자의 기능에 기초해서 발병 원인을 추정하는 functional cloning 방법과 

환자에서 공통적으로 관찰되는 유전자를 찾아내 원인 유전자를 규명하려는 

positional cloning 방법이 이용되어 왔다. 이러한 방법은 하나의 질환이 

하나의 유전자 이상에 의해 생길 때 (single gene disorder) 그 원인 

유전자를 찾아내는데 유용하다. 

     그러나 대다수의 질환들이 하나의 유전자 이상만으로 발생하지는 

않는다. 이런 ‘complex gene disorder’ 에서는 유전체 전체의 이상을 동시에 

분석하는 association study가 요구된다. Association study는 환자군과 

대조군을 설정해  SNP의 빈도에 차이가 있는지 비교분석 하는 것인데 

인종간, 민족간의 질병양상의 차이를 규명하는데 도움을 줄 수 있다.15  

     알코올은 소뇌 위축, Marchiafava-Bignami disease, 중심성교탈수증, 

대뇌위축, 알코올성 치매, 심근병증, 근육병증 등을 일으킨다.16 알코올은 

세포 사멸을 유발하고, synaptosome 막의 유동성, 세포 내 칼슘 농도, 

단백질과 효소의 발현 정도를 변화 시킨다. 알코올에 의한 뇌 손상이 알코올 

자체에 의해 생기는지 알코올과 관련된 다른 영양결핍 및 대사장애에 의해 

생기는지에 대해서는 논란이 있다. 다른 합병증이 없는 알코올 섭취자들은 

주로 뇌 백질의 손상에 의한 뇌 위축을 보이지만 상부 전두연합야 피질 

(superior frontal association cortex), 시상하부의 시각교차위핵 (supraoptic 
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nucleus), 뇌실곁핵 (paraventricular nucleus)과 소뇌의 전두엽, 충부의 

퍼킨제 세포에도 신경 세포 소실이 생긴다. 알코올 중독자들에 대한 병리 

연구에서 대뇌 기저핵과 raphe nuclei에서 육안적 변화는 관찰되지 않지만 

동물 실험에서는 대뇌 기저핵에 신경전달 물질 수용체 (특히 muscarinic 

cholinergic receptor)에 변화가 관찰된다.17  

     알코올은 다양한 기전을 통해 광범위한 신경 조직에 독성을 일으킨다. 

ADH가 알코올을 산화 시키는 과정에서 형성되는 알데하이드가 세포 독성의 

원인이라는 주장은 알코올에 의한 뇌 손상이 특정 부위에서 관찰되는 것을 

뒷받침해 준다.18,19 알코올은 ADH와 알데하이드 탈 수소효소 (aldehyde 

dehydroxylase 이하 ALDH)가 있는 뇌조직에 대해서는 세포 독성을 적게 

일으키고, ADH가 ALDH보다 많이 존재하여 알데하이드가 축적되는 

뇌조직에서는 세포 독성을 일으킬 수 있다. 한편 ADH가 존재하지 않는 뇌 

조직에서는 알코올이 세포막에 직접 작용하거나 fatty acid ethyl의 비산화 

함입 (non-oxidative incorporation)을 통해 신경 세포에 손상을 일으킬 

수도 있다.20  

     동물 실험에서 대뇌피질, 소뇌 피질, 유두체 (mammillary body)와 

수도관 주위 회색질 (periaqueductal gray matter)의 신경세포질 내에 

ADH가 존재한다는 것이 밝혀졌다.18 레티노이드 수용체들은 도파민을 

함유한 신경세포에서 발현되어 세포의 전사 (transcription)에 관여한다. 제 

4 ADH 효소군은 레티노이드 대사에 관여하기 때문에 도파민 함유 신경 
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세포가 사멸되는 파킨슨 증후군의 발병에 알코올 섭취 및 알코올을 대사 

시키는 효소의 이상이 관여될 가능성이 있다.9,21,22 

     스웨덴인 파킨슨 병 환자 10 명에서 ADH7 유전자 전체에 대해 direct 

sequencing을 통해 발견된 7 종류의 SNP에 대해 68명의 파킨슨 병 환자와 

130명의 정상 대조군을 대상으로 제한 절단 길이 다형성 분석법 (restriction 

fragment length polymorphism analysis 이하 RFLP)을 시행해 그 빈도를 

비교한 결과 파킨슨 병 환자에서 promoter 부위 및 3번, 6번 exon 부위와 

4번 intron 부위에 SNP가 존재하는 대립유전인자의 빈도가 높았다.23 그러나 

294명의 라틴계 미국인과 백인종에서 ADH7의 promoter 부위 및 3번, 6번 

exon 부위와 4번 intron 부위에서 발견된 SNP에 대해 RFLP를 이용해 

비교한 다른 연구에서는 파킨슨 병 환자와 정상인 사이에 빈도의 차이가 

발견되지 않았다.24 따라서 스웨덴 인에 대한 연구에서 파킨슨 병 환자들에서 

더 자주 발견되었던 ADH7의 SNP는 ADH7 주변의 다른 유전자에 위치한 

SNP가 founder effect에 의해 스웨덴인 파킨슨 병 환자에서 더 자주 

발견되어 마치 ADH7에 위치한 SNP가 파킨슨 병을 연관된 것처럼 보였을 

가능성이 있다.25 

     본 연구에는 다른 연구들에서보다 포함된 대상자 수는 적었지만 모든 

대상자들의 ADH7 유전자에 포함된 exon과 flanking intron에 대해 

forward와 reverse 방향으로 direct sequencing을 함으로써 이전 연구보다 

SNP 발견을 정확하게 할 수 있었다. 본 연구에서 발견된 7종류의 SNP중 
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2종류는 야생형과는 다른 아미노산을 생성 시키는 것이었다. 네 번째 exon 

(P4)에서 발견된 SNP는 alanine (GCT) 을 threonin (ACT)으로, 여덟번째 

exon (P7)에서 발견된 SNP는 leucine (TTG)을 pheylalanine (TTC)으로 

바뀌어 생성되게 하지만 SNP가 발견되는 빈도가 적었고 환자군과 대조군 

사이에 의미 있는 차이도 없어 MSA를 일으키는 원인으로 보기는 어려웠다. 

가장 흔하게 발견되었던 여섯번째 exon (P6)에 위치한 SNP에 의해서는 

argnine (AGA)이 생성되는데 야생형에서도 Arginine (AGG)이 생성되므로 

효소 구조 및 기능상 변화를 초래하지는 않을 것으로 생각된다.  

     본 연구에서는 4 종류의 non-coding SNP도 발견되었는데 그 중 P1, 

P2는 조절성 SNP로 생각되는 5’-UTR에서 발견되었으며, P3, P5는 각각 

첫번째 intron과 네번째 intron에서 발견되었다. 이러한 non-coding 

region에서 발견된 SNP들은 아미노산 서열에도 변화를 일으키지 않으며 

대조군과 환자군에서 발견되는 빈도에도 차이가 없어 MSA 발생과 직접적인 

연관성은 적어 보였다. 스웨덴인을 대상으로 한 연구에서 발견된 SNP중 P2, 

P6가 본 연구에서도 발견되었기 때문에 P2, P6의 SNP는 인종에 관계없이 

공통적으로 존재하는 것으로 생각된다.23  

     본 연구에서 ADH7 유전자 다형성이 각 군간 차이가 없었고 과거 

알코올 섭취량에도 차이가 없어 이들 요인과 MSA 발병 사이에는 연관성이 

없는 것으로 생각된다.  
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V. 결론 

 

본 연구는 50명의 정상 한국인 성인과 50명의 한국인 다계통 위축증 환자의 

ADH7에서 발견되는 단 염기 다형성의 빈도를 비교하여 다음과 같은 결론을 

얻었다. 

 

1. 한국인의 ADH7 유전자에서 7 종류의 단 염기 다형성이 발견되었으며 

스웨덴인에서 발견된 단염기 다형성과 위치 및 발견 빈도와는 차이가 

있었다. 

2. 본 연구에서 발견된 7 종류의 단 염기 다형성의 빈도는 대조군과 

다계통 위축증 환자에서 의미 있는 차이가 없어 ADH 7의 단 염기 

다형성이 MSA의 발병에 관여되지는 않는 것으로 생각된다. 
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Abstract 

The frequencies of single nucleotide polymorphism in 

alcohol dehydrogenase-7 gene in patients with multiple 

system atrophy and healthy controls 

Hyun Sook Kim 

Department of Medicine 

The Graduate School, Yonsei University 

(Directed by Associate Professor Myung Sik Lee) 

 

     A single nucleotide polymorphism (SNP) may cause individual 

variations in the vulnerability to a specific disease. It can also provide 

clues to predict the amount of response to treatment. In a Swedish study, 

a combination of four alcohol dehydrogenase7 (ADH7) gene SNPs was 

found more frequently in patients with idiopathic Parkinson’s disease 

(IPD) than in controls. Chronic alcohol ingestion may induce widespread 

pathological lesions, of which distribution is more similar with that of 

MSA rather than IPD. However, the association between ADH7 gene 

SNPs and multiple system atrophy (MSA) has not been studied. 50 

patients with 'probable' MSA were studied and compared to 50 controls. 

A polymerase chain reaction and direct sequencing of the ADH7 gene 
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were performed. The frequencies of ADH7 SNPs found in patients with 

MSA with those in controls were compared. Seven SNPs, one insertion 

and one mismatch were found in both the patients with MSA and the 

controls. Three of the seven SNPs were located in coding regions, with 

the other four being located in non-coding regions. There was no 

significant difference in the frequencies of each SNP between the 

patients and the controls (p>0.05). One type of mismatch (C216T) was 

found in all the patients and the controls. One type of insertion 

(ins19975A) was found in one control. The amount of alcohol intake was 

not different between the patients and the controls. This study shows that 

there is no association between the SNP of the ADH7 gene and the 

amount of alcohol consumed in the development of MSA in Korean people. 

 

 

 

 

 

Key words: alcohol dehydrogenase 7, single nucleotide polymorphism, 

multiple system atrophy 

 


	목차
	그림 및 표 차례
	국문요약
	I. 서론
	II. 재료 및 방법
	1. 연구대상
	2. 유전자 검사 방법
	3. 염기서열 분석
	4. 통계 분석

	III. 결과
	IV. 고찰
	V. 결론
	참고문헌
	영문요약



