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수요 맞춤형 장내 미생물 연구의 필요성

우리나라 고령인구(65세 이상) 비율이 15.7%를 기록

하면서(Statistics Korea, 2020) 이미 고령화사회를 넘

어 고령시대에 살고 있다. 늘어난 수명만큼, 소비자들의 

건강에 대한 인식은 개인의 생활습관과 유전정보 등을 

반영한 맞춤형 관리로 세분화되고 스마트해졌다.

미국은 Human Genome Project(HGP)를 통해 인간의 

모든 유전자 염기서열을 밝혔고(Collins 등, 2003), 더불

어 Next Generation Sequencing(NGS) 기술의 발전으

로 대용량의 DNA를 동시에 해독할 수 있게 되면서(임과 

김, 2013), 개인에 따라 구별되는 식이 섭취에 대한 반응

과 질병 감수성을 구명하는 연구와 관련된 시장의 움직임

이 활발하다. 최근 이와 관련하여 영양유전체학(Nutrige-

nomics)을 기반으로(홍, 2007), 섭취하는 음식 내 영양소

와 생리활성성분이 개인별 유전자 발현에 미치는 영향과 

대사적 분석을 통해서 식이와 유전체 간의 상관성 연구가 

많이 보고되고 있다.

이러한 연구의 일환으로, HGP를 통해 인간과 초파리

의 유전자가 2만 여 개로 유사함이 밝혀지면서, 인체의 

복잡한 기능을 설명하기 위해 체내에 공존하는 미생물과 

그 유전자로 연구범위를 확대하였다(삼정KPMG 경제연

구원, 2020). 인체 내에 존재하는 미생물은 10,000종 이

상으로 약 100조(1014) 개를 보유하고 있으며, 이 중 약 

95%가 위장관에 서식하는 장내 미생물이다(정 등, 2020). 

장내 미생물의 주요한 역할은 인간이 소화하지 못하는 

물질을 분해하여 영양분을 흡수하도록 도와주고, 비만, 

당뇨(제2형), 심혈관계 질환, 간 질환 등 다양한 대사질환

을 유발 및 개선하는데 관여한다. 이와 같이 장내 미생물

은 선천적으로 보유하는 것 외에 식습관과 생활환경 등 

후천적 요인에 의해 쉽게 변화하며 특정 식이에 따라 인

간의 생리 및 대사과정을 조절하는 핵심 인자로 작용한

다. 따라서 식생활의 변화로 급증하는 비만 등 생활습관

형 질환을 예방, 개선하기 위해서는 식이에 대한 장내 미

생물의 특성과 그로 인한 인간의 신체반응을 규명하는 

연구가 필요하며, 결과적으로 개인의 유전적 특성과 목적

을 고려한 맞춤형 식이 디자인이 가능해진다.

본 원고에서는 식이가 마이크로바이옴에 미치는 영향

에 대한 연구결과를 간략히 소개하고, 특히 비만에 있어 

특징적인 마이크로바이옴 특성을 장내 미생물총과 장내 

미생물 대사체 측면에서 살펴보고자 한다.

마이크로바이옴의 정의

마이크로바이옴(microbiome)은 미생물을 일컫는 마

이크로바이오타(microbiota)와 게놈(genome)의 합성어

로서 인간과 토양, 대기 등 모든 환경에 서식하는 미생물

과 그 유전정보 전체를 포함하는 미생물 군집이다(이, 

2019). 인체 세포 수의 10배 이상에 달하는 미생물총 중 

대부분을 차지하는 장내 미생물은 인간의 분변샘플을 

16s rRNA 유전자 분석한 결과, 12개의 문(Phylum)으로 

분류되고, Firmicutes, Proteobacteria, Bacteroidetes

가 대표 우점종으로 나타났다(Thursby와 Juge, 2017; 

Yang 등, 2009)(그림 1). 이와 같이 방대한 인간의 장내 

미생물은 독일 분자생물학 연구팀의 유럽･일본･미국인

(39명) 대상 데이터 분석(Principle Component Assay, 

PCA) 연구(Arumugam 등, 2011)와 미국 펜실베니아 대

학 연구팀의 장기간 식이섭취와 장유형의 상관관계 연구

(Wu 등, 2011)를 통해서 3가지의 장 유형(enterotype)으

로 구분하였다. Bacteroides 유형은 고지방 저식이섬유 

섭취군에서 주로 나타났고, Prevotella 유형은 식이섬유를 

많이 섭취하는 채식주의자에게서 나타났으며, Rumino-

coccus 유형은 고지방식이 섭취군에서 주요하게 분포를 

이루고 있었다. 그러나 장 유형은 연령과 지역 등에 따라 
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구분이 명확하지 않아 절대적 기준이 될 수는 없다.

장내 미생물을 건강지표로서 확인하는 대표적인 방법 

중 하나가 다양성(diversity)이다. 하나의 개체에 다양한 

미생물종의 분포도를 나타내는 alpha-diversity, 여러 개

체들 간의 다양성 군집의 유사도를 나타내는 beta-di-

versity가 있다. 이러한 미생물 다양성과 관련하여, 장내 

미생물 조성의 균형이 깨져 다양성이 감소된 dysbiosis 

상태가 되면 위장관의 감염성 질환, 항생제 관련 설사 질

환, IBD 등의 장 질환, 당뇨와 비만 등 대사성 질환, 아토

피와 알레르기성 질환을 유발할 가능성이 있다는 연구도 

보고되고 있다(Kim, 2013; Clauson과 Crawford, 2015; 

Dai 등, 2013; Choi와 Cho, 2016; Bamforth, 2019)(그

림 2).

식이에 의한 마이크로바이옴 변화

앞서 언급한 인간의 장 유형 분류에 가장 큰 영향을 줄 

수 있는 요인으로 식이습관을 들 수 있다. Bacteroides는 

단백질과 동물성 포화지방, Prevotella는 탄수화물 섭취

와 상관성을 보이는 등 식이성분에 따라 반응하는 마이크

로바이옴이 다르고, 이것은 개인의 생리학적 변화로 나타

난다. 동물실험 결과에서도 고지방식이를 섭취한 비만 쥐

에서 체중 증가와 함께 Bacteroidetes 감소, Proteobac-

teria와 Firmicutes가 증가하는 마이크로바이옴 변화를 

확인했고, 또한 인체적용시험을 통해서도 비만형 마이크

로바이옴과 항비만형 마이크로바이옴을 확인하였다. 우

리나라 국민들이 가장 많이 섭취하는 영양소인 탄수화물

의 경우 구성 물질과 양에 따라 장내 미생물총을 변화시

킬 수 있고, 다양한 기능성으로 주목받는 비소화성 탄수

화물, 즉 식이섬유가 많은 식단은 Ruminococci와 Rose-

buria 종, Firmicutes 문을 유의적으로 증가시킨다고 보

고되고 있다. 반대로 비소화성 탄수화물이 적은 식단은 

Firmicutes 문을 감소시키고, 단순당의 섭취 시에는 Bac-

teroidetes 감소를 통해 비만을 촉진한다(Kolodziejczyk 

등, 2019).

농촌진흥청과 서울대학교가 공동으로 수행한 연구에

서도 식단이 장내 마이크로바이옴 구성에 영향을 미치는 

것을 확인하였다. 본 연구에서는 한식, 미국식사(권장식, 

일반식)를 4주간 섭취한 후, 각 식단 섭취에 따른 유전체

와 대사체 변화, 장내 미생물 구성을 분석하였다(Shin 등, 

2019).

한식 섭취에 의해 특이적으로 발현이 변화되는 바이오

마커를 분석한 결과, 발현 증가 유전자 32종과 감소 유전

자 53종을 선별하였다. 또한 혈청 내 수용성 대사체의 경

우, 밥･국･반찬류･김치류 등으로 구성된 한식 섭취군에서 

인슐린 저항성 지표인 가지형 아미노산(branched-chain 

amino acids, BCAA)이 유의적으로 감소하였고(그림 3), 

장내 미생물의 다양성도 미국식사 섭취군 대비 유의적으

로 증가됨을 확인하였다(그림 4). 이러한 결과를 통해, 식

단의 구성에 따라 장내 마이크로바이옴 분포가 구별되어

지는 것을 확인하였다. 따라서 균형 잡힌 장내 미생물 조

성을 형성하기 위해 다양한 기능성 소재를 활용한 맞춤형 

식단 설계 연구 및 장내 미생물과 유전체･대사체 변화의 

상관관계를 통합적으로 규명하는 오믹스(omics) 분석 연

구가 매우 중요하다.

마이크로바이옴과 비만

앞서 식이가 마이크로바이옴에 미치는 영향을 살펴보

았다. 그리고 마이크로바이옴은 소화기, 호흡기, 구강, 피

부 등 모든 신체에 존재하면서 영양분 흡수와 면역작용 

조절 등을 통해 다양한 질환 제어 가능성이 제기되고 있

다. 그중에서도 특히, 섭취한 음식 내 식이섬유와 같은 

그림 1. 인체 장내 미생물의 구성(Yang 등, 2009).

그림 2. 다양한 질환에 영향을 미치는 장내 미생물(Bamforth, 
2019).
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비소화성 탄수화물을 분해하여 에너지대사에 관여하는 

등(Jandhyala 등, 2015; Koh 등, 2016) 식이와 높은 관

련성을 보이는 비만과 관련된 연구가 주를 이루고 있다. 

따라서 마이크로바이옴이 비만에 미치는 영향에 대해 장

내 미생물총과 장내 미생물 대사체로 구분하여 살펴보고

자 한다. 

비만인의 장내 미생물총(microbiota)

2006년 Jeffery Gordon 박사의 연구(Turnbaugh 등, 

2006)를 시작으로, 마이크로바이옴이 비만에 큰 영향을 

미친다는 인식이 확산되었다. 비만 쥐와 마른 쥐의 분변

을 각각 무균 쥐에 주입한 결과, 비만 쥐의 분변을 주입한 

쥐가 더 급속히 비만이 되고, 사람에서도 비만과 마른 사

람의 장내 마이크로바이옴의 구성이 다르다는 연구 결과

였다. 이후 계속해서 비만인과 마른 사람의 장내 미생물

총을 분석 및 분류하고, 역할을 규명하는 연구가 다수 수

행되었다. 그 결과, 비만형 마이크로바이옴에는 짧은 사

슬 지방산(short chain fatty acids, SCFA) 생산균인 

Eubacterium ventriosum, Roseburia intestinalis가 증

가되어 있었고, 글루타메이트(glutamate) 생산균인 Bac-

teroides thetaiotaomicron은 감소되어 있음을 확인하

였다. 또한 마른 사람의 경우 낙산염(butyrate) 생산균인 

Oscillospira spp.와 Methanobrevibacter smithii가 많

은 것을 확인하였다(Fan과 Pedersen, 2021). 이와 같이 

비만인은 정상인과 마이크로바이옴의 차이를 보이지만, 

비만을 유도하거나 개선하는 기작에 대해 해당 장내 미생

물이 어떠한 기능을 담당하는지는 명확히 규명되지 않았

다. 다시 말해, 비만을 비롯한 여러 대사질환에 영향을 

주는 것은 장내 미생물 자체보다는 장내 미생물이 생산하

는 대사체에 의한 것일 가능성이 높을 수 있다는 것을 

의미한다. 프로바이오틱스의 건강 효능이 입증된 경우에

도 모든 사람들에게 적용되지는 않는 것처럼, 질환 개선 

효과를 나타내는 장내 미생물 대사체를 동정한 후 유전체

와의 상관성을 분석하고, 이와 관련된 장내 미생물총을 

제시하는 과정이 필요하다.

비만 개선 장내 미생물 대사체

장내 미생물은 비만과 에너지대사에 관련된 대표물질

인 SCFA를 생산한다(표 1). SCFA를 생산하는 장내 미생

물로는 Enterobacteria(acetate 생산), Bifidobacterium 

(acetate 생산), Bacteroides(propionate 생산), Faeca-

libacterium(butyrate 생산) 등이 알려져 있다(Koh 등, 

2016). SCFA는 종류별로 수용체 특이적 결합을 통해 담

즙산 대사 및 갈색지방 전환에 따른 열 생산 등 지방대사

를 조절한다(Suárez-Zamorano 등, 2015; Chevalier 

등, 2015; Worthmann 등, 2017; Ziętak 등, 2016). 그러

나 위의 결과가 사람의 분변을 대상으로 한 실험에서는 

그림 3. 한식 섭취에 의해 특이적으로 
변화하는 수용성 대사체 탐색(Shin 등, 
2019).

그림 4. 식단 섭취에 따른 장내 미생물 구성 변화(Shin 등, 2019).
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공통적으로 관찰되지 않음에 따라 선천적인 신체지표 외

에 후천적인 환경요인(식습관, 생활습관 등)을 고려한 인

체적용 시험연구가 필요하다.

결   론

지금까지 식이가 마이크로바이옴에 미치는 영향과 이를 

통한 비만 개선 효능 연구를 살펴보았다. 연구를 종합해

보면, 식이는 장내 미생물 조성에 큰 영향을 미칠 수 있으

며, 조성된 장내 미생물이 생산하는 대사체로 인해 비만 

등의 질환도 개선될 수 있는 가능성이 있음에 따라 각각

의 상호작용이 중요함을 확인하였다. 현재까지는 상관관

계를 보여주거나, 프로바이오틱스와 같은 특정 미생물의 

기능성을 구명하는 연구가 주를 이루었으나, 향후 장내 

미생물 대사체를 중심으로 마이크로바이옴과 질환 간의 

명확한 기전 제시, 장 내에 정착하지 못하는 프로바이오

틱스의 한계점을 보완하기 위해 마이크로바이옴을 조절

하는 식단 개발 및 인체를 대상으로 한 효능연구가 필요

할 것이다. 이러한 연구를 통해 전통 발효식품 유래 프로

바이오틱스, 한식의 건강 우수성을 입증한 농식품소재 유

래 프리바이오틱스, 유용 대사체를 활용함으로써 맞춤형 

식품시장 활성화와 나아가 국가식품산업 발전에도 활력

을 불어넣을 수 있기를 기대해본다.
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표 1. 비만에 영향을 주는 마이크로바이옴 대사체 SCFA
SCFA 결합 수용체 기능

Acetate GPR43
⚫ GLP-1과 PYY 분비 촉진
⚫ 에너지 대사 및 인슐린 민감성 증가

Propionate GPR41, GPR43
⚫ 에너지 소비 및 미토콘드리아 호흡률 증가
⚫ GLP-1과 PYY 분비 촉진
⚫ 에너지대사 및 인슐린 민감성 증가

Butyrate GPR41, GRP199A
⚫ 에너지 소비 및 미토콘드리아 호흡률 증가
⚫ 장 염증 반응 및 암 생성 완화
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