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국문 요약

식이 패턴과 장내 미생물 불균형의 관련성에 대한 연구

배경 현대의 만성질환(예: 심장마비, 뇌졸중, 당뇨병, 암)은 주요 사망 및 장

애 원인으로, 많은 의료비용이 소요된다. 마이크로바이옴 연구는 이러한 만성

질환의 원인과 생활방식 요인의 상호작용을 평가하는 새로운 분야로 주목받고

있다. 다양한 연구에서 마이크로바이옴의 유익균과 유해균의 불균형

(Dysbiosis)이 대사질환, 면역질환, 치매, 우울증 등의 병리 현상에 영향을 미

친다고 보고되었다. 이에 한식 위주의 채식 식단이 장내 미생물 불균형을 회

복하는데 어떤 관련성이 있는지 알아보고자 한다.

방법 본 연구는 2024년 3월부터 4월까지 백투에덴 힐링센터에 입소한 18세

에서 80세 사이의 남녀를 대상으로 하였다. 연구 참여자들은 4주 동안 스트레

스 관리, 신선한 공기 호흡, 절제 생활, 휴식, 운동, 채식 위주의 식생활 등의

건강증진 프로그램에 참여했다. 본연구에서는 IBM SPSS VERSION 25.0을

사용하였으며 연구대상자의 인구학적 특성을 파악하기 위해 빈도분석(실수,

백분율)을 이용하였고, 대상자의 장내 미생물 결과를 비교하기 위해 Paired

t-test를 시행하였다.

결과 연구결과, 백투에덴 힐링센터에 입소한 참가자들 중에서 77명의 지원자

(남성 41.6%, 여성 58.4%)를 연구대상자로 선정했다. 연령은 60대 이상이

81.9%였으며, 건강상태는 '건강하지 않음이 46.8%로 나타났다. 채식 식사 중

재 4주 전-후 장내 미생물 풍부도를 비교한 결과 비피도박테리움이 유의하게
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증가되었으며(p=0.005), 락토바실러스가 유의하게 증가되었다(p=0.037). 클로스

트리디움은 유의하게 감소되었다(p=0.035).

결론 본 연구는 채식 위주의 식이 패턴이 장내 미생물 균형을 회복하는데

긍적적인 영향을 미칠 수 있다는 결론을 도출했다. 이러한 결과는 장내 미생

물 불균형으로 인한 만성질환 예방 및 관리에 있어 식단 조절의 중요성을 시

사하며, 향후 장내 미생물 균형 회복을 위한 채식 식단 개발에 기여할 것으로

기대된다.

핵심어 : 마이크로바이옴, 장내 미생물 불균형, 비피도박테리움, 락토바실러스,

클로스크리디움, 박테로이데스, 채식식단, 만성질환.
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Ⅰ. 서 론

1. 연구의 배경 및 필요성

현대 만성질환(예: 심장마비, 뇌졸중, 당뇨병 및 암 등)은 선진국 및 개발도

상국에서 사망 및 장애의 주요 원인으로 사회적으로 많은 의료비용을 부담하

는 질환으로 알려져 있다(Chew et al., 2023). 최근 마이크로바이옴 연구는 고

혈압(Avery et al., 2021), 당뇨병(Sharma S. and Tripathi P. 2019), 비만

(Cuevas-Sierra et al., 2019), 암(Song and Chan. 2019) 등 만성 질환의 원인

으로서 마이크로바이옴과 생활방식 요인의 복잡한 상호작용에 대한 인과성을

평가할 수 있는 새로운 분야로 대두되었다(El-Sayed et al., 2021). 이에 대한

다양한 연구가 국내외적으로 수행되고 있으며, 최근에는 마이크로바이옴의 유

익균과 유해균의 불균형(Dysbiosis)이 대사질환, 면역질환뿐만 아니라 치매,

우울증 등의 다양한 병리 현상의 기저 요인으로도 보고되고 있다(그림

1)(Weiss and Hennet 2017; Fan and Pederson, 2021; Hall, Tolonen and

Xavier, 2017; Kurilshikov et al., 2021).
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그림 1. 다양한 병인 기전과 마이크로바이옴의 연관성 (Weiss and Hennet

2017; Fan and Pederson, 2021; Hall et al., 2017; Kurilshikov et al., 2021).
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특히 채식과 육식(Sun et al., 2023; Martinez, Leone and Chang, 2017;

Rosario, Fernades and Trindade, 2016), 트랜스 지방산(Marques et al., 2015),

섬유질 함유식품(Oliver et al., 2021), 설탕식품(Jamar, Ribeiro and Pisani,

2021), 과도한 소금(Wilck et al., 2017), 식품첨가물(Rinninella et al., 2020) 등

의 식이 패턴은 마이크로바이옴 조성 변화의 핵심 원인으로 고려되고 있다

(Xiao et al., 2022; Yanez et al., 2021). 섬유질이 풍성한 채식 위주의 식단이

마이크로바이옴의 균형을 회복하는데 도움이 되는 것으로 밝혀졌다(Fritsch et

al., 2021).

채식은 나라별로 식재료나 요리법에 차이가 있다. 영국의 푸드 컬럼리스트

이자 방송인으로 활동하며 여러 국가의 음식문화를 연구해 온 Spieler은 지난

2019년 한국 방문 당시 다른 나라 음식과 구별되는 한식의 특징으로 '발효된

양념장', '다양한 반찬'과 더불어 '채소류 사용이 많다'는 점을 꼽은 바 있다

(Spieler, 2019). 서구인들의 채식 요리와 한국인의 채식 요리는 요리법에도 많

은 차이가 있다. 한식 채식 요리는 채소와 곡물을 주 원료로 사용해서 생(生)

으로, 찌고, 무치고, 볶고, 지지고, 삶고, 끓이고, 발효시키는 등 열전달 매체인

기름 없이 상대적으로 낮은 온도에서 조리하여 차려지는 특징을 갖고 있다(박

채린, 2022).

섬유질이 풍부하고, 다양한 식재료, 다양한 요리법, 그리고 발효기법을 사용

함으로 미생물 친화적인 한식 채식 식단이 마이크로바이옴에 어떤 영향을 주

는지 연구된 논문을 거의 찾아볼 수가 없다. 또한 미생물 불균형의 원인에 대

한 연구는 대부분 동물을 대상으로 한 연구들이 많고 사람을 대상으로 한 연

구는 부족한 실정이다. 특히 선행 연구에서 한국인은 다른 국가 인구와 비교

하여 독특한 장내 미생물 군집을 나타내고 있으며, 장내 미생물 구성이 숙주

의 나이와 밀접한 관련이 있고, 질병을 가진 환자와도 차이가 있다고 보고하

였다(Lim et al., 2021). 그러나 한국인 대상으로, 질병을 가진 환자들이 채식
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위주의 한식을 섭취하도록 중재 후 마이크로바이옴의 구성에 어떤 변화가 오

는지에 대한 연구는 찾아보기가 어렵다.

이에 본 연구에서는 백투에덴 힐링센터에 입소한 만성질환의 발병율이 높은

중년, 노년기의 대상자들에게 섬유질이 풍부한 채식 위주의 한식 식사를 제공

후 마이크로바이옴의 구성에 어떤 영향을 주는지 살펴보고자 한다. 입소 후에

4주 동안 섬유질과 미생물친화적인 발효식품으로 구성된 한식 채식 식단을 중

재함으로 전통적인 한식 위주의 식이 패턴 변화가 마이크로바이옴의 균형에

어떤 영향을 주는지를 확인하고자 한다. 또한 만성질환의 원인이 되는 장내미

생물 불균형을 회복하기 위한 식이 패턴을 선택하는 데 도움이 될 수 있는 자

료를 제공하고자 한다.
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2. 연구의 목적

본 연구에서 백투에덴 힐링센터에 입소하여 백투에덴 힐링 프로그램을 참가

하는 대상자 중, 본 연구에 동의하는 자들을 대상으로 하였다. 이들의 한식 채

식 위주의 식생활습관이 장내 미생물의 구성에 미치는 영향을 분석하고자 한

다. 식생활습관의 패턴의 변화가 장내 미생물의 구성에 변화를 줌으로 생활습

관과 식생활습관의 패턴을 개선할 수 있도록 4주 동안 한식 채식식사를 제공

하였다. 입소 직후에 1차, 4주 동안 한식 채식식사 중재 후 2차 분변을 통한

마이크로바이옴 검사를 실시하여 전과 후를 비교를 함으로 한식 채식 위주의

식생활습관 패턴이 장내 미생물의 구성에 미치는 상호 관련성을 분석하고자

한다.

본 연구에서는 4주 동안 한식 채식식사를 제공한 중재가 분변의 마이크로바이

옴 분석을 토대로 장내 미생물 불균형에 영향을 주는 대표적인 몇 종류의 미

생물 균체 수의 증감에 어떤 관련성이 있는지 살펴보고자 한다.

이에 대한 구체적인 목적은 다음과 같다.

첫째, 한식 채식 식사 전후 Bifidobacterium 균체 수의 증감을 살펴보고자

한다.

둘째, 한식 채식 식사 전후 Lactobacillus 균체 수의 증감을 살펴보고자 한

다.

셋째, 한식 채식 식사 전후 Clostridium 균체 수의 증감을 살펴보자 한다.

넷째, 한식 채식 식사 전후 Bacteroides 균체 수의 증감을 살펴보고자 한다.
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II. 문헌고찰

1. 백투에덴 힐링 프로그램

생활습관을 개선함으로 만성퇴행질환을 예방하고 치료하고자 하는 백투에덴

힐링 프로그램은 양일권이 1994년에 개발하여 시작되었다(홍만희, 1996). 백투

에덴 힐링 프로그램은 E. G. White이 건강증진 생활양식으로 제시한 깨끗한

공기, 햇빛, 절제, 휴식, 운동, 적당한 식사, 물의 사용, 믿음 등 8가지 생활양

식(White, 1982)을 교육하고 실천하도록 지도하면서 면역력과 자연치유력을

증진시켜주는 천연치료를 통합적으로 제공하는 힐링 프로그램이다.

백투에덴 힐링 프로그램은 1주일을 주기로 입소해서 생활습관을 개선함으로

각종 생활습관병을 예방하고 관리하는 프로그램이다(백투에덴 일정표-부록에

첨부).

1) 백투에덴의 8가지 건강 증진행위

양일권은 건강과 행복을 위한 가장 이상적인 환경과 생활습관은 에덴동산의

삶이었다고 가정하고, 그 이상적인 환경과 생활습관에서 멀어지는 삶을 살면

서 여러 가지 질병과 불행이 시작되었다고 설명한다. 이제라도 에덴의 환경과

생활로 돌아가면 모든 건강과 행복이 회복될 것이라는 믿음으로 E. G. White

이 제시한 8가지 생활습관을 실천하자는 의미에서 프로그램 이름을 "BACK

to EDEN Healing Program"이라고 명명하였다(양일권, 2001). 백투에덴

(BACK to EDEN)의 두문자어(acronym)로 시작하는 여덟 가지 건강증진행위

는 다음과 같다(양일권, 2001).
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① Belief(믿음생활)

고장난 제품을 이런저런 사람들이 고치지 못할 때 최종적으로 메이커를 찾

아가면 고쳐질 수 있다. 질병으로 고장난 사람이 이런저런 치료자들을 찾아다

녀도 치료가 어려울 때 최종적으로 사람을 창조한 메이커를 찾아가면 치료해

줄 것이라는 믿음을 갖는 것이 건강증진에 도움이 된다.

② Air(신선한 공기 호흡생활)

오염된 공기가 만병의 원인이다. 산소와 음이온과 피톤치드가 풍부하고 신

선한 공기를 호흡하는 것이 건강증진에 도움이 된다.

③ Continence(절제생활)

술, 담배, 마약 등의 남용이 건강을 해친다. 이러한 중독성 독극물들을 절제

하는 생활이 건강증진에 도움이 된다.

④ Keeping the Sabbath(휴식생활)

현대인들은 쉬지 않고 일을 하는 과로로 인해 발생하는 질병들이 많다. 규

칙적인 리듬과 함께 평안하게 쉬면서 재충전하는 것이 건강증진에 도움이 된

다.

⑤ Exercise(규칙적인 운동생활)

적당히 운동하는 것이 체력, 지력뿐만 아니라 도덕적 능력까지 향상시키면

서 건강증진에 도움이 된다.

⑥ Drinking Water(충분한 물 마시기 생활)

우리 몸의 70%를 차지하고 있는 물이 부족할 때 세포의 신진대사가 잘 진
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행되지 않는다. 하루에 6~8잔의 생수를 마시고 적당한 온도의 물을 외부적으

로 사용하면 건강증진에 도움이 된다.

⑦ Enjoying the Sunshine(적당히 햇빛 쬐기 생활)

햇빛은 체내에 비타민D를 생성하는 중요한 요소가 된다. 또한 햇빛은 소독

작용으로 집안의 청결을 돕고 세로토닌 호르몬을 생성시켜 정신 건강을 좌우

한다. 햇빛을 적당히 사용하는 것은 건강증진에 도움이 된다.

⑧ Nutrition(균형진 영양식 식생활)

단순하지만 균형진 영양소를 섭취하는 것이 건강의 지름길이다. 천천히 씹

어서 먹고, 폭식, 과식, 간식, 그리고 야식을 금하면 건강증진에 도움이 된다.

2) 백투에덴의 힐링 프로그램

백투에덴 힐링 프로그램은 1주일을 주기로 4주 동안 반복적으로 진행되며,

생활습관을 개선함으로 각종 생활습관병을 예방하고 관리하는 프로그램이다

(백투에덴 일정표-부록에 첨부).
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2. 마이크로바이옴(microbiome; 미생물 군집)의 정의

미생물 군집 연구 분야는 지난 수십 년 동안 빠르게 발전해 왔으며 과학적,

대중적 관심의 대상이 되었다. 다양한 분야에서 관심이 급속히 증가함에 따라

"마이크로바이옴(미생물 군집)"이라는 용어에 대해 일반적으로 합의된 명확한

정의가 부족했다. 2019년 3월 6일에 Tulln(오스트리아)에서 개최된

MicrobiomeSupport 회의에 국제 전문가 패널들이 모여서 "마이크로바이옴"의

정의에 대해서 의견을 모았다. 이 회의에는 다양한 마이크로바이옴 분야의 리

더 약 40명이 모였으며, 워크숍에 수반되는 온라인 설문 조사에는 전 세계

100명 이상의 전문가가 참여해서 "마이크로바이옴(microbiome)"의 대하여 논

의했다(Berg et al., 2020).

Berg 등(Berg et al., 2020)은 Microbiome Support 회의에서 논의된 내용들을

바탕으로 "마이크로바이옴(microbiome; 미생물 군집)"을 "마이크로바이오타

(microbiota; 미생물총)"와 구별하여 다음과 같이 정의를 내렸다. "마이크로바

이옴(microbiome; 미생물 군집)"은 "마이크로바이오타"보다 좀더 확장된 개념

으로 뚜렷한 물리화학적 특성을 지닌 합리적으로 잘 정의된 서식지를 차지하

는 특징적인 미생물 군집으로 정의된다. 마이크로바이옴은 관련된 미생물을

의미할 뿐만 아니라 특정 생태학적 틈새를 형성하는 활동 무대도 포함한다. "

그들의 활동 무대"에는 미생물 구조, 대사산물, 서식지의 환경 조건에 내장된

유물 DNA(Deoxyribo Nucleic Acid) 등이 포함된다. 시간과 규모가 변하기 쉬

운 역동적이고 상호작용적인 마이크로 생태계를 형성하는 마이크로바이옴은

진핵생물 숙주를 포함한 거시 생태계까지 포괄적으로 포함된 개념이다. 반면

에 "마이크로바이오타(microbiota; 미생물총)"는 원핵생물(박테리아, 고세균),

진핵생물(원생동물, 균류 및 조류) 등 단순히 미생물 집합으로 구성된다.

"마이크로바이옴(microbiome;미생물 군집)"은 "마이크로(micro)"와 "바이옴
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(biome)"이라는 단어의 합성어이며 고대 그리스어에서 유래되었다. "micro"(μι

κρος)는 작다는 의미이고, "biome"이라는 용어는 그리스어 bios(βιος, 생명)로

구성되어 있으며 어미 "ome"(그리스어의 영어화)으로 수정되었다. "마이크로

바이오타(microbiota;미생물총)는 "micro"와 "biota"라는 고대 그리스에서 유래

되었다. "마이크로(μικρος, 작은)"와 "바이오타(βιοτα)"라는 용어의 조합으로

생태계나 특정 지역에 살아있는 작은 유기체를 의미한다. "마이크로바이옴"과

"마이크로바이오타"의 개념을 도식으로 표기하면 그림 2와 같다(Berg et al.,

2020).
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그림 2. 마이크로바이옴과 마이크로바이오타의 개념(Berg et al., 2020).
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3. 장내미생물 종류 및 분류 체계

과학기술정보통신부에서 시행한 한국인 장내 마이크로바이옴 뱅킹 표준화

및 지원개발사업을 위하여 장내 절대 혐기성 마이크로바이옴 분리, 배양 및

동정 연구 결과를 발표했다(표 1). 건강한 한국인 성인 300명(1차년도 90명, 2

차년도 110명, 3차년도 100명)을 대상으로 하여 총 6,065개의 균주를 분리하였

다. 분리된 6,065개의 균주를 동정하기 위하여 16S rRNA 유전자를 분석한 결

과 8 종류의 Phylum(문), 15종류의 Class(강), 24종류의 Order(목), 42종류의

Family(과)는, 118개 종류의 Genus(속), 323 종류의 Species(종)이 확인되었다

(한국생명공학연구원, 2019).
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표 1. 건강한 한국인 성인 300명의 샘플에서 분리된 마이크로 바이옴

Backteria Isolated Silmilarity≥97% Silmilarity<97%
Phylum

Class

Order

Family

Genus

Species

Strain

8

15

24

42

118

323

6065

8

15

24

42

109

292

5919(97.6%)

4

8

10

16

26

51

146(2.4%)

(한국생명공학연구원, 2019)
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건강한 한국인 300명을 대상으로 분리된 박테리아는 Phylum

Actinobacteria에 속하는 균주가 가장 많은 2,890개(47.7%)였고, Phylum

F irmicutes 와 Phylum Bacteroidetes에 속하는 균주는 각각 1,588개(26.2%),

1,132개(18.7%)였으며, 또한 446개(7.4%)의 균주가 Phylum Proteobacteria에

속하는 것으로 확인되었다. Phylum Actinobacteria의 속하는 균주가 가장 많

은 비중을 차지하였지만, 종의 다양성은 Phylum F irmicutes가 210종으로서

Phylum Actinobacteria의 44종에 비해 약 5배 정도 높은 것으로 확인되었다.

분리된 323종의 박테리아를 균주 수로 분석을 한 결과 Collinsella aerofaciens

이 588개의 균주로서 가장 많이 분리되는 균주인 것을 확인되었다. 많이 분류

된 상위 20개의 박테리아를 확인해 본 결과 Phylum Actinobacteria에 속하는

박테리아가 9종이었고, Phylum Bacteroidetes와 Phylum F irmicutes가 각각

4종, Phylum Proteobacteria 3종 순으로 확인되었다(한국생명공학연구원,

2019). 한국생명공학연구원에서 발표한 마이크로바이옴 분류체계를 참조하여

본 연구에서 분석한 마이크로바이옴의 분류체계는 표 2와 같다.
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표 2. 본 연구에서 분석한 마이크로바이옴 생물학적 분류 체계

Domain(계) Bacteria
Phylum(문)

8종류

Firmicutes

(Bacillota)

Actinomycetota

(Actinobacteria)

Bacteroidetes

(Bacteroidota)
Class(강)

15종류
Bacilli Costridia Actinomycetia Bacteroidia

Order(목)

24종류
Lactobacillales Eubacteriales Bifidobacteriales Bacteroidales

Family(과)

42종류
Lactobacillacae Lachonospiracea Bifidobacteriacae Bacteroidacae

Genus(속)

118종류
Lactobacillus Clostridium Bifidobacterium Bacteroides

Species(종)

323종류

L. delbrueckii 

외
C. aceticum 외

B. actinocoloniforme 

외

B. acdifaciens

외

(한국생명공학연구원, 2019)



- 16 -

1) Lactobacillus

락토바실러스(Lactobacillus)는 그람 양성, 호기성 혐기성 균 또는 미호기성,

막대 모양, 비포자 형성 박테리아의 속이다(Makarova et al., 2006; Zheng et

al., 2020). 2020년까지 락토바실러스 속은 계통발생학적, 생태학적, 대사적으로

다양한 종 260종 이상으로 구성되었다. 속의 분류학적 개정으로 유산균이 25

개 속으로 지정되었다(Jinshui, et al., 2020). 락토바실러스 종은 소화기 계통

및 여성 생식기 계통과 같은 여러 신체 부위에서 인간과 동물의 미생물총의

중요한 구성 요소를 구성한다(Duar et al., 2017). 유럽계 여성의 경우 락토바

실러스(Lactobacillus) 종은 일반적으로 질 미생물총의 주요 부분을 차지한다

(Ma et al., 2012; Fettweis et al., 2014). 락토바실러스는 질과 장내 미생물군

에서 생물막을 형성하여(Lin et al., 2018) 혹독한 환경 조건에서도 지속되고

충분한 개체수를 유지할 수 있다(Salas-Jara et al., 2016). 락토바실러스는 병

원체의 침입 가능성으로부터 숙주를 보호하고, 결과적으로 숙주는 영양분을

제공하므로 인체와 상리적 관계를 나타낸다(Martin et al., 2013). 락토바실러

스(Lactobacilli)는 요구르트와 같은 식품에서 발견되는 가장 흔한 프로바이오

틱스 중 하나이며, 설사, 질 감염, 습진과 같은 피부 질환을 치료하는 데 도움

이 될 수 있어 인간의 웰빙을 유지하기 위한 용도가 다양하다(Inglin, 2017).

Lactobacillus는 다른 병원체와도 상호작용을 한다. 예를 들어,

Limosilactobacillus reuteri(이전 Lactobacillus reuteri)는 글리세롤을 사용하

여 루테린이라는 항균 물질을 생성함으로써 다양한 박테리아 종의 성장을 억

제할 수 있다(Axelsson et al., 1988). 또 다른 예는 Ligilactobacillus

salivarius(이전 Lactobacillus salivarius)는 박테리오신인 살리바리신

B(salvaricin B)의 생산을 통해 많은 병원체와 상호작용을 한다(Brink et al.,

1994).



- 17 -

유산균(LAB)과 같은 발효 박테리아는 산소 독성으로부터 자신을 보호하는

과산화수소를 생성한다. 성장 배지에 과산화수소가 축적되고 황색포도상구균

과 슈도모나스에 대한 길항 효과가 연구자들에 의해 입증되었다. LAB 배양균

은 20세기 초부터 발효식품을 만들기 위한 스타터 배양균으로 사용되어 왔다

(Brashears et al., 2005). 유산균을 다른 프로바이오틱스와 함께 투여하면 과

민성 대장 증후군(IBS)에 도움이 되지만 효능 정도는 아직 불확실하다. 프로

바이오틱스는 장내 미생물군이 비정상적으로 높은 수준의 기회 박테리아를 경

험할 때 항상성을 회복시켜 IBS를 치료하는 데 도움이 된다. 또한 궤양을 유

발하는 헬리코박터 파일로리(Helicobacter pylori) 균에 감염된 경우 유산균을

프로바이오틱스로 투여할 수 있다. 헬리코박터 파일로리(Helicobacter pylori)

는 암과 연관되어 있으며, 항생제 내성은 현재의 항생제 기반 박멸 치료법의

성공을 방해한다. 프로바이오틱 유산균을 치료와 함께 보조제로 투여할 경우

그 효능은 실질적으로 증가하고 부작용은 감소될 수 있다(Ruggiero, 2014).

위식도역류질환은 담즙산으로 인한 산화 스트레스와 염증 및 DNA 손상을

유발하는 식도 조직의 반응성 산소종 (ROS) 축적과 관련된 일반적인 질환이

다. 위식도역류질환의 실험 모델에서 Lactobacillus 종(L. acidophilus, L.

plantarum 및 L. fermentum)은 담즙 유발 반응성 산소종(ROS)으로 인한

DNA 손상 복구를 촉진했다. 위식도 역류 질환 환자의 경우 바렛 식도 및 식

도 선암종으로의 진행을 예방하는 데 도움이 될 수 있는 Lactobacilli는 항염

증 효과가 있을 수 있다(Bernard et al., 2023). 또한 Lactobacilli는 세균성 질

염(BV)과 같은 비뇨생식기 및 질 감염을 조절하는 데 사용된다. Lactobacilli

는 젖산과 과산화수소뿐만 아니라 특정 박테리아의 병원성 성장을 억제하는

박테리오신을 생산한다. 젖산은 질의 pH를 약 4.5 이하로 낮추어 다른 박테리

아의 생존을 방해하고, 과산화수소는 정상적인 박테리아 미생물군과 정상적인

질 pH를 회복시킨다. 어린이의 경우 Lacticaseibacillus rhamnosus(이전 L.
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rhamnosus)와 같은 유산균은 이 프로바이오틱 박테리아에 의해 분비되는 항

염증 사이토카인으로 인해 피부염으로도 알려진 아토피성 습진의 감소와 관련

이 있다(Martin et al., 2013). 또한, 숙성된 우유와 요구르트에 들어 있는 유산

균과 다른 프로바이오틱 유기체는 LgA(+) 수치를 높여 사람의 장 점막 면역

발달을 돕는다(Ashraf and Shah, 2008).

일부 유산균(lactobacilli)은 충치 사례와 관련이 있다. 젖산은 치아를 부식시

킬 수 있으며 타액의 젖산균 수는 수년 동안 우식증 테스트로 사용되어 왔다.

유산균은 특징적으로 기존 우식 병변, 특히 관상 우식 병변의 진행을 유발한

다. 그러나 최근 연구에 따르면 프로바이오틱스는 유익한 유산균이 치아 부위

에 서식하도록 하여 연쇄구균 병원균이 자리를 잡고 충치를 유발하는 것을 방

지할 수 있다고 보고된다. 치은염이나 치주염과 같은 치주질환의 방어에 유익

한 특정 유산균에 대한 증거도 있다(Grenier et al., 2009).

이와 같이 많은 선행연구에서 락토바실러스는 인간 숙주에게 유익한 영향을

주는 균으로 밝혀졌다.

2) Bifidobacterium

비피도박테리움(Bifidobacterium)은 그람 양성, 비운동성, 종종 분지형 혐기

성 박테리아의 속이다. 인간을 포함한 포유동물의 질과 입(B. dentium)에서

계통이 분리되었지만 위장관(Schell et al., 2022; Myo et al., 2019)에 어디에

나 존재한다. 비피도박테리아는 포유동물의 위장관 미생물군을 구성하는 주요

박테리아 속 중 하나이다. 일부 비피더스균은 프로바이오틱스로 사용된다.

1960년대 이전에는 비피도박테리움(Bifidobacterium) 종을 총칭하여 락토바실

러스 비피두스(Lactobacillus bifidus)라고 불렀다.

궤양성 대장염의 기존 치료에 프로바이오틱스로 비피도박테리움을 추가하면
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관해율이 향상되고 관해 유지가 개선되는 것으로 나타났다(Ghouri et al.,

2014). 비피도박테리아의 다양한 종은 장내 미생물 항상성의 조절, 장 점막에

서식하는 병원균 및 유해 박테리아의 억제, 미생물군 내 발암성 효소 활동의

억제, 비타민 생산, 다양한 식이 화합물의 생체 활성 분자로의 생물 전환, 국

소 및 전신 면역 반응의 조절을 포함하여 다양한 건강상의 유익한 효과를 발

휘할 수 있다(Mayo et al., 2019). 비피도박테리아는 장 점막 장벽을 개선하고

장내 지질 다당류 수치를 낮춘다(Pinzone et al., 2012).

비피도박테리아는 또한 과민성 대장 증후군 (IBS) 환자의 복통을 개선할 수

있지만 현재까지의 연구에서는 결론이 나지 않았다(Pratt et al., 2019). 자연적

으로 발생하는 Bifidobacterium는 유아의 그람 음성 병원체의 성장을 억제할

수 있다(Lievin et al., 2000). 인간 유아의 장은 태어날 때까지 상대적으로 무

균 상태로 주변 환경과 어머니로부터 박테리아를 흡수한다(Pham et al.,

2016). 유아의 장을 구성하는 미생물군은 성인의 장과 다르다. 유아는 약 3세

에 미생물군집의 성인 단계에 도달하며, 이때 미생물군집 다양성이 증가하고

안정화되며 유아는 고형식으로 전환된다. 모유를 먹는 아기는 주로 분유를 먹

는 아기에 비해 비피도박테리움이 더 일찍 정착된다. 비피도박테리움

(Bifidobacterium)은 유아 장내 미생물군집에서 가장 흔한 박테리아이(Turroni

et al., 2012). 유아의 경우 시간이 지남에 따라 유전형에 더 많은 변동이 있어

성인 비피도박테리움에 비해 안정성이 떨어진다. 3세 미만의 영유아는 마이크

로바이옴 박테리아의 다양성이 낮지만, 성인에 비해 개인간 다양성이 더 높다

(Matamoros et al., 2013). B. longum , B. bifidum, B. breve의 비피도박테

리움 종 게놈에는 모유 올리고당의 일부를 가수분해할 수 있는 유전자가 포함

되어 있으며 이러한 유전자는 모유 수유를 받는 유아에서 더 많이 발견된다.

인간에 의해 생산된 글리칸은 B. bifidum의 음식과 에너지로 변환된다. 공진

화의 예를 보여준다(Turroni et al., 2018).
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이와 같이 많은 선행연구에서 비피도박테리움은 인간 숙주에게 유익한 영향

을 주는 균으로 밝혀졌다.

3) Bacteroides

박테로이데스(Bacteroides)는 그람 음성, 절대 혐기성 박테리아의 속이다.

박테로이데스 종은 내생포자를 형성하지 않는 간균이며, 종에 따라 운동성이

있거나 비운동성이 있을 수 있다(Madigan and Martinko, 2005). 장내 박테로

이데스 종의 주요 에너지원은 복잡한 숙주 유래 식물 글리칸이다(Martens et

al., 2008). 박테로이데스 종의 주요 에너지원은 식물 재료로부터 광범위한 설

탕 유도체를 발효시키는 것이다. 이러한 화합물은 인간의 결장에서 흔히 발견

되며 잠재적으로 독성이 있다. 그러나 Bacteroides thetaiotaomicron과 같은

박테로이데스 종은 이러한 당을 인간에게 유익한 발효 산물로 전환하기도 한

다. 이와 같이 박테로이데스 종은 선행연구에서 유익균 편에 서기도 하고 때

로는 유해균 편에 서기도 하는 것으로 나타났다.

박테로이데스 종은 일반적으로 상리공생적이며 포유류 위장 미생물군에서

가장 중요한 부분을 차지한다(Dorland, 2007). 잠재적인 병원균이 장에 서식하

는 것을 배제하기도 하고 숙주 장에서 복잡한 분자를 단순한 분자로 처리하는

데 근본적인 역할을 하면서(Wexler, 2007; Xu and Gordon, 2003) 유익한 효

과를 나타내기도 한다(Dorland, 2007). 박테로이데스는 또한 담즙산에서 측쇄

를 제거하여 담즙산을 간 순환으로 되돌리는 능력도 있다(Slonczewski and

Foster, 2013). 박테로이데스는 숙주 장내 틈새에 서식하는 공생체이며 여러

가지 생리학적 기능을 수행하며, 그 중 일부는 유익할 수 있지만 다른 일부는

해로울 수 있다. 박테로이데스는 담즙염을 가수분해하여 숙주 환경에 적응하

는 능력을 가지고 장내 미세 환경 및 탄수화물 대사 조절에 참여한다. 일부

박테로이데스는 설탕 발효 중에 아세테이트와 프로피오네이트를 생산한다. 아
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세테이트는 장에서 혈액으로의 독소 이동을 방지할 수 있는 반면, 프로피오네

이트는 인간 결장에서 종양 형성을 방지할 수 있다(Wang, 2021). 자폐 스펙트

럼 장애(ASD)를 가지 어린이들은 Bacteroides 종이 고갈되어 있었고(Zhou et

al., 2020), 일본 폐경기 여성의 박테로이데스 수치가 낮은 그룹에서 골다공증

골절 위험이 5.6배 더 높은 것으로 나타났다(Ozaki, 2021). 이와 같이 박테로

이데스는 많은 경우에 유익한 결과를 가져왔다. Bacteroides의 구성원이 인간

의 마른 또는 비만 표현형에 영향을 미친다는 데이터가 있다(Ridaura, 2013).

Bacteroides uniformis는 비만 완화에 역할을 할 수 있다. 분유를 먹은 유아의

장에서 발견되는 Bacteroides uniformis의 양이 적다는 것은 비만 위험이 높

은 것과 관련이 있다. B. uniformis를 경구 투여하면 생쥐의 비만을 유발할 수

있는 대사 및 면역 기능 장애가 완화될 수 있다. 마찬가지로 Bacteroides

acidifaciens는 지방 조직의 지방 산화 활성화를 도와 비만을 예방할 수 있다

(Gauffin et al., 2012).

그러나 박테로이데스는 인간 숙주에게 환경에 따라 유해한 작용을 한다는

많은 연구결과들도 있다. Bateroides. Fragilis와 같은 일부 종은 기회 감염성

인간 병원체로서 농양 형성을 통해 복막강 감염, 위장 수술 및 맹장염을 일으

키고 식균작용을 억제하며 베타락탐 항생제를 비활성화 하면서(Ryan and

Ray, 2004) 해로운 결과를 가져오기도 한다. 위장관 파열이나 장 수술로 인해

박테로이데스가 장 밖으로 이동할 수 있는 경우, 박테로이데스는 인체의 여러

부위를 감염시킬 수 있다. 박테로이데스는 후각 및 삼차 뇌 뇌신경을 통해 혈

액 뇌 장벽을 침투하여 중추 신경계에 들어갈 수 있으며 수막염 및 뇌 농양을

일으킬 수도 있다(Zafar and Saier, 2021). 박테로이데스는 목과 폐의 농양에

서도 분리되었다. 일부 박테로이데스 종은 크론병, 맹장염 및 염증성 장질환과

관련이 있다.
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4) Clostridium

클로스트리디움(Clostridum)은 혐기성 그람 양성 박테리아의 속이다.

Clostridum 종은 토양과 인간을 포함한 동물의 장관에 서식한다(Maczulak,

2011). 처음에는 형태학적, 생리학적 특성을 토대로 박테리아를 Clostridum 속

으로 분류했다. 그러나 Clostridum 종에 대한 심층적인 연구를 통해 이들 종

간의 이질성은 점점 더 주목할만해졌다. 20년 전, 연구자들은 16S rRNA 유전

자 서열의 계통발생 분석의 강점에 대한 새로운 분류학적 배열 기준을 제시했

다(Momose et al., 2009).

2022년 10월 현재 Clostridum에는 164개의 종이 포함되어 있다(Page

Genus, 2022). 전통적으로 정의된 속은 해당 유형의 종과 밀접하게 관련되지

않은 많은 유기체를 포함되어 있다. 이 문제는 원래 Collins 1994의 rRNA 계

통발생에 의해 자세히 설명되었으며, 이는 전통적인 속을 20개의 클러스터로

분할했으며 클러스터 I에는 전통적인 유형의 종들과 그와 가까운 종들이 포함

되어 있다. 수년에 걸쳐 이로 인해 Clostridum을 클러스터 I로 제한하려는 궁

극적인 목표와 함께 많은 새로운 속이 분리되었다(Collins et al., 1994). 현재

는 추가적으로 Clostridum 클러스터 XIVa 및 Clostridum 클러스터 IV(Oh,

2021) 등으로 재분류되어 있다.

전통적으로 Clostridum은 유해균으로 여겨졌었다. 대부분의 혐기성 감염은

Clostridium perfringens, Clostridium difficile 및 Clostridium botulinum과

같은 Clostridium에 의해 유발되었다(Guo et al., 2020). Clostridium

perfringens는 4가지 독소를 생산하는 능력에 따라 A형부터 E형까지 분류됩

니다. 4가지 유형 독소 외에 추가적으로 장독소 및 괴사성 장염 B 유사 독소

도 생성한다(Li, et al., 2013). 이들 독소는 신경독성, 용혈성 및 장독성 활성과

같은 다양한 생물학적 활성을 갖고 있다. 일반적으로 Clostridium perfringens
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감염은 괴사성 장염, 가스 괴저 장독소혈증, 가스 괴저 등을 유발할 수 있으며

높은 사망률을 보인다(Li et al., 2013). Clostridium difficile 감염은 항생제 치

료 후에 자주 발생한다(Markey et al., 2018; Soko et al., 2018; Zackular and

Skaar, 2018). 항생제는 장내 공생 박테리아의 일부를 제거할 수 있으며, 미생

물총과 장내 면역 체계 사이의 불균형으로 인해 기회주의적인 Clostridium

difficile이 미친 듯이 번식한다(Guo et al., 2020). Clostridium difficile은 독소

를 통해 소화 시스템, 특히 결장을 손상시킨다. Clostridium difficile은 두 종

류의 독소, 즉 독소 A와 B를 생성하며 둘 다 장독소를 가지고 있다. 그리고

독소 B에도 세포독소가 있다. 이들은 설사를 동반한 대장염을 유발할 수 있다

(Anjuwon-Foster et al., 2018). Clostridium butyricum, Clostridium tertium

및 Clostridium paraputrificum은 미숙아 신생아의 괴사성 장염과 관련이 있

다고 제안되었다(Azcarate-Peril et al., 2011; Kiu et al., 2017). Clostridium

butyricum type E는 또한 보툴리눔 유사 독소 분비를 통해 장 독소혈증 보툴

리누스 중독을 일으키는 것으로 밝혀졌다(Fenicia et al., 1999). 게다가

Clostridium cadaveris는 균혈증을 유발할 수 있다(Schade et al., 2006). 그리

고 Clostridium chauvoei는 반추동물의 검은다리를 유발할 수 있다(Pires et

al., 2017). Clostridium sordellii는 의료 낙태 후 예외적으로 드문 경우에 치

명적인 감염을 일으킬 수 있다(Meites, Zane and Gould, 2010).

최근의 심층적인 연구결과 Clostridium 클러스터 XIVa 및 IV에 속하는 종

들은 인간 숙주에게 항염증 효과를 발휘하고, 특히 낙산염을 통해 장 건강을

유지할 수 있다는 사실이 밝혀졌다(Guo et al., 2020). Umesaki와 그의 동료들

은 Clostridium 클러스터 XIVa 및 IV에 속하는 Clostridium 종의 46개 계통

의 정의된 혼합물이 대장의 상피내 림프구 프로필을 수정할 수 있음을 발견했

다(Atarashi et al., 2013). 또 다른 연구에서는 Clostridium 속의 클러스터 IV

와 XIVa가 결장에서 점막 Treg 세포 축적을 촉진하고 46개의 Clostridium
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균주 의 칵테일이 결장에서 형질전환 성장 인자-β를 풍부하게 할 수 있다고

제안했다(Atarashi et al., 2011). 마찬가지로 Clostridium의 클러스터 IV,

XIVa 및 XVIII에 속하는 17개 균주는 Treg 세포의 확장 및 분화를 유도했으

며 이들의 경구 투여는 생쥐의 대장염 및 알레르기성 설사를 약화시킬 수 있

었다(Atarashi et al., 2013).

Clostridium butyricum MIYAIRI 588 균주(CBM 588)는 Clostridium

difficile 예방을 위해 일본, 한국, 중국에서 판매되고 있는데, 이는 후자의 성장

을 방해하는 능력이 보고되었기 때문이다(Woo et al., 2011). CBM 588)을 투

여하면 항생제 치료를 받는 결장 조직에서 항염증 지질 대사산물인 프로텍틴

D1을 상향조절한다는 사실을 보여주었다. 추가로, CBM 588-유도 프로텍틴

D1은 IL-10-생성 CD4 + 세포를 명백히 상향조절하여 항생제-유발 장 염증을

조절했다(Ariyoshi et al., 2020). 비병원성 Clostridium 계통은 암과 같은 질병

치료에 도움이 될 수 있다. 연구에 따르면 Clostridium은 암세포를 선택적으

로 표적으로 삼을 수 있다. 일부 계통은 고형 종양 내로 들어가 복제될 수 있

다. 따라서 Clostridium은 치료 단백질을 종양에 전달하는 데 사용될 수 있다.

Clostridium의 이러한 사용은 다양한 전임상 모델에서 입증되었다(Mengesha

et al., 2009).
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4. 장내미생물 불균형(Dysbiosis)

건강한 사람은 다양한 유형의 미생물을 가지고 있는 반면, 건강이 좋지 않

은 사람이나 노인은 질병을 유발하는 미생물의 종류가 적고 이들의 비율이 높

은 경우가 많다. 따라서 나이가 들수록 "노화 미생물군집"은 소화기 건강과

흡수(Camilleri et al., 2000; Kleessen et al., 1997), 면역 기능에 부정적인 영

향을 미칠 수 있는 다양한 구성 변화를 겪을 수 있다(Franceschi et al., 2000).

미생물 불균형은 신체 내부 또는 내부의 미생물 불균형 또는 부적응을 설명하

는 용어로, 건강이나 질병을 촉진하는 박테리아의 손실 또는 증가로 정의될

수 있다(Petersen and Round, 2014; Wilkins, Monga and Miller, 2019). 불균

형이 아닌 건강한 미생물군집은 중요한 보호적 기능(즉, 병원체 대체, 영양분

경쟁, 항균제 생산), 구조적 기능(즉, 장벽 강화, 면역글로불린 A 유도, 면역

체계 발달), 대사적 기능(즉, 비오틴 및 엽산의 합성, 비소화성 식이 제품의 발

효, 에너지 절약, 이온 흡착 및 장 상피 세포 분화 및 증식 조절)등을 부여하

여 건강을 촉진하기 위해 숙주와 공생 방식으로 작동한다. 반대로, 불균형적,

혹은 부적응적 미생물은 소화기계 장의 질병(Xavier and Podolsky, 2007;

Buffie et al., 2015; Zhou and Zhi, 2016)뿐만 아니라 심혈관계(Tang et al.,

2013; Koeth et al., 2013), 면역계(Amsterdam and Ostrov, 2018; Franceschi

et al., 2018), 신경계(Allen et al., 2017; Haran et al., 2019) 및 호흡기계

(Bazett, Bergeron and Haston, 2016; Hoen et al., 2015) 등 다른 몇 곳의 장

기 시스템의 질병과도 연관되어 있다.

Prez N. B(Perez, Dorsen and Squires, 2020) 등은 미생물 불균형의 개념이

미생물군집 과학의 상태와 함께 진화하고 있으며, 장내 미생물 불균형에 대한

여러 연구결과들을 통합적으로 분석한 결과 그 정의를 다음과 같이 내렸다.

장내 미생물군집의 불균형은 생물학적 환경의 변화에 의해 촉발되고 생물학적
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조절 장애로 나타나 추가적인 생물학적 환경 붕괴, 질병 발병 및/또는 광범위

한 증상을 초래하는 공생 장내 미생물 군집의 균형, 다양성 및 기능이 붕괴되

는 것이다. 미생물 불균형의 개념을 선행 요인들, 결과들, 그리고 속성들이 포

함되어 있다. 미생물 불균형의 선행 요인들에는 기술, 스트레스, 식사의 질, 의

료 중재, 그리고 환경적 요인들이 있다. 미생물 불균형의 결과들로는 염증과

면역반응, 내분비 조절장애, 질병 그리고 증상들이 나타날 수 있다. 미생물 균

형의 속성으로는 분열, 불균형, 다양성 감소, 그리고 기능 장애 등이 있다(그

림 3).
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그림 3. 미생물 불균형의 선행 요인, 속성 및 결과(Perez, Dorsen and

Squires, 2020).
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장내미생물 불균형은 염증성 장 질환(Prosberg et al., 2016), 항생제 관련

설사(McFarland et al., 2016), 과민성 대장 증후군(Bennet, Ohman and

Simren, 2015) 및 괴사성 장염(NEC)과 같은 감염성 및 염증성 질환의 발생을

유발하거나 이에 기여할 수 있다 (Pammi et al., 2017). 또한, 세균불균형과 제

2형 당뇨병(Sircana et al., 2018), 천식(Durack, Boushey and Lynch, 2016),

비알코올성 지방간 질환(Boursier et al., 2016), 대장암(Tilg et al., 2018), 신경

질환(Tremlett et al., 2017) 및 심혈관 질환(Lezutekong, Nikhanj and Oudit,

2018)을 비롯한 기타 비감염성 질환과의 연관성에 대한 증거가 문헌에서 늘어

나고 있다.

미생물군 파괴로 인한 장관의 일부 감염성 질환에서는 특정 박테리아, 특히

잠재적으로 병원성이 있는 Clostridium 종이 원인 물질로 간주되어 있다. 예

를 들어, Clostridium difficile은 항생제 사용과 관련된 설사 및 대장염의 주요

원인 중 하나로 설명되며, 검출 빈도는 13%~28%이다(Rupnik, Wilcox and

Gerding, 2009). Clostridium difficile 감염 환자의 사망률은 30%를 초과할 수

있으며, 특히 초기 치료 후 6개월 이내에 감염이 재발된 환자의 경우 더욱 그

렇다(Olsen et al., 2015). 괴사성 장염은 아이에게 가장 흔하고 심각한 장 질

환이며, 출생 시 체중이 1kg 미만인 어린이의 경우 발병률이 12%에 달할 수

있으며(Shah et al., 2012), 사망률은 20~50%에 이른다(Fitzgibbons et al.,

2009). 최근 연구에서는 Clostridium butyricum을 괴사성 장염의 중요한 원인

으로 지적하고 있다(Cassir et al., 2015; Sato et al., 2018; Schonherr-Hellec

et al., 2018).

Clostridium perfringens는 인간과 동물 모두에게 감염을 유발한다(Uzal et

al., 2014). Clostridium perfringens는 독성 유형에 따라 외상으로 인한 가스

괴저 등 근육 괴사를 동반한 조직 감염 외에도 식중독, 괴사성 장염 등 다른

장 질환을 유발할 수도 있다(Uzal et al., 2014). 인간의 경우 항생제 관련 설



- 29 -

사(AAD)의 경우 유병률이 낮은 Clostridium perfringens도 보고되었다(Asha,

Tompkins and Wilcox, 2006). 일부 연구에서는 프로바이오틱스로 항생제 관

련 설사(Hempel et al., 2012; Lau and Chamberlain, 2016) 및 괴사성 장염

(AlFaleh and Anabrees, 2014; Underwood, 2017)을 완화시키는 것으로 나타

났다. 특히 비피도박 테리움(Bifidobacterium)과 락토바실러스(Lactobacillus)

종 사이에서 뚜렷한 프로바이오틱스 균주의 효능은 이러한 병리학적 상태에서

환자의 건강에 긍정적인 영향을 미칠 수 있는 공통 특성을 가질 수 있음을 시

사한다(Hill et al., 2014; Sanders et al., 2018).

Monteiro 등(Monteiro et al., 2019)은 Clostridium butyricum, Clostridium

difficile 및 Clostridium perfringens에 대해 항균 활성을 갖는

Bifidobacterium 및 Lactobacillus의 임상 및 참조 균주에 대한 in vitro 스크

리닝을 수행하는 연구를 했다. 그 결과 Bifidobacterium과 Lactobacillus의 서

로 다른 임상 및 참고 균주가 Clostridium butyricum, Clostridium difficile 및

Clostridium perfringens에 대해 서로 다른 수준의 항균 효능을 나타냄을 확

인하였다. 이러한 연구결과를 바탕으로 장내미생물 불균형에 관계된 마이크로

바이옴 중에 유익균의 대표로 가장 수적으로 우위에 있으면서 현재까지 인체

의 유효성이 가장 많이 알려진 비피도박테리움(Bifidobacterium)(그림 4)과 락

토바실러스(Lactobacillus)(그림 5)를, 유해균의 대표로는 인체의 유해성이 가

장 널리 알려진 클로스트리디움(Clostridium)(그림 6)을 Real-Time PCR 장비

를 사용하여 정량분석을 했다. 본 연구에서는 정량 비피도박테리움과 락토바

실러스 유익균이 증가하고, 클로스트리디움 유해균이 감소하는 것을 장내불균

형의 회복으로 보겠다.

락토바실러스는 대표적인 유익균으로서 주로 소장에 존재하며 면역과 항균

물질 형성, 콜레스테롤 감소, 항산화 효과 등의 효과가 있다(Slattery, Cotter

and O'Toole, 2019). 반면 비피도박테리움은 주로 대장에서 존재하며 대장균
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증식 억제, 장 운동 및 배변활동 강화 등에 효능을 가지고 있으며 최근에는

피부질환과 같은 알레르기발병의 완화에도 도움을 준다고 알려져 있다

(Perdigon et al., 2002; Lievin et al, 2000). 클로스트리디움은 항생제 관련 대

장염(Klein, 2002), 괴사성 장염(Cassir et al., 2015; Sato et al., 2018;

Schonherr-Hellec et al., 2018) 등의 원인이 되는 것으로 밝혀지고 있다.
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그림 4. Bifidobacterium (Bifidobacterium Breive)(김경순, 2017).



- 32 -

그림 5. Lactobacillus (Lacobacillus plantarum)(김경순, 2017).
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그림 6. Clostridium(김경순, 2017).
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5. 연령 관련 미생물과 질환들

장내 미생물군의 다양성과 풍부함은 생애 동안 변화한다. 초기 생애의 미생

물군의 역동적인 특성은 잘 알려져 있지만, 다양성의 미묘한 변화는 중년기

(인간의 경우 약 40세)까지 지속되며, 이 시기 이후에는 상대적인 안정 기간이

있다(Cuesta-Zuluaga et al., 2019; Yatsunenko et al., 2012). 이러한 안정성은

원핵 및 진핵 공생체의 노화 측면에서 노화가 진행되는 동안 생리학적으로 상

실된다(Simon et al., 2019; Benjamin, 1947; O'Toole and Jeffery, 2015). 장내

미생물 안정성의 손실은 박테리아 종의 다양성 감소와 유익한 박테리아의 파

괴를 특징으로 하는 미생물 불균형 상태로 이어진다. 미생물 불균형은 장 투

과성을 증가시키고, 정상적인 영양소 흡수와 식품 대사 및 면역 체계의 조절

을 억제할 수 있다(Srivastava et al., 2021). 미생물 불균형은 노화를 포함한

다양한 조건의 생리병리학에 영향을 미칠 수 있다. 이 증거는 숙주 노화와 미

생물 기능 상실이 일대일 상관 관계가 있음을 시사한다(Boyajian et al.,

2021). 노화로 인해 유발되는 미생물군집의 많은 변화는 인간의 건강에 불리

하다. 노화로 인해 미생물의 다양성은 감소되고, 특정 미생물들의 증감 현상이

발견된다. 노화가 진행될수록 F irmicutes와 Bifidobacteria는 감소되고,

Bacteroidetes와 Enterobacteriaceae는 증가되는 것이 관찰되었다(O'Toole

and Jeffery, 2015; Bosco and Noti, 2021; Xu, Zhu and Qiu, 2019; Jeffery,

Lynch and O'Toole, 2016). 이러한 미생물 변화는 노화 과정의 두 가지 특징

인 낮은 등급의 염증과 면역노화를 유발한다. 염증으로 알려진 지속적인 염증

상태는 이환율과 사망률에 대한 중요한 위험 요소이다. 만성 감염, 활동 부족,

내장 비만, 영양 및 심리적 스트레스는 장내 미생물 불균형과 함께 염증을 시

작하고 지속시킬 수 있는 요인이다(Furman et al., 2019).

미생물군은 식단에서 숙주에게 영양 신호를 전달한다(Shanahan et al.,



- 35 -

2017). 이는 영양결핍과 비만뿐만 아니라 노인의 허약함과 같은 다른 질환에

도 명백한 치료적 의미를 갖는다(Ghosh et al., 2020). 다이어트는 미생물군집

을 수정하기 위한 가장 안전하고 아마도 가장 효과적인 전략일 것이다. 노쇠

의 진행을 지연시키기 위해 다이어트를 사용할 때 효과가 있을 수 있다

(Gehrig et al., 2019). 장내 미생물군집이 노화 관련 염증에 핵심적인 역할을

할 수 있다는 사실이 밝혀졌다. 실제로, 몇몇 연구에서는 노인들이 장내 미생

물총의 변화된 구성을 나타내는 것으로 나타났으며, 초기 증거에서는 이러한

세균 불균형이 여러 주요 순환 염증성 분석물질의 존재와 연관되어 있음을 나

타낸다(Buford, 2017). 노화관련 장내미생물 불균형으로 인해 발생하기 쉬운

질병들로는 낭포성 섬유증(Bruzzese et al., 2014), 염증성 장 질환(과민성대장

증후군, 크론병, 대장암)(Frank et al., 2007; Dubinsky et al., 2006; O'keefe et

al., 2009), 신경질환(파킨슨병, 알츠하이머병 및 다발성 경화증)(Sampson et

al., 2016; Wang and Jin, 2016; Berer et al., 2011), 대사질환(비만, 당뇨병)(

Barlow, Yu and Mathur, 2015; Komaroff, 2017), 근골격계 질환(노쇠, 골다공

증, 류마티스 관절염 및 통풍)(Jackson et al., 2016; Britton et al., 2014;

Scher et al., 2013; Vieira et al., 2015) 등이 있다.
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6. 한식 채식요리

한식 채식요리의 특징은 첫째, 식물을 기반으로 한 식재료과 요리법이 다양

하다는 것이 특징이다. 생채, 숙채 등 산과 들에서 나는 채소류뿐만 아니라 나

무에 붙어있는 잎, 열매 등 다양한 식재료를 사용한다. 생채를 익히거나 건조

시켰다가 먹는 숙채(熟菜) 문화는 독소 제거 및 영양소 흡수율을 제고시키고

채소의 부피를 줄여주어 총 식이섬유 섭취량을 배가시킬 수 있어 장점이 크

다. 바다에서 채취할 수 있는 톳, 미역, 다시마, 김에 이르기까지 해조류도 한

식에서는 많이 사용하고 있다. 곡류, 씨앗과 열매 등을 다양하게 사용한다. 이

와 같이 한식은 다양한 재료와 요리법을 사용해서 준비되기 때문에 그것을 먹

고 자라는 마이크로바이옴의 구성에도 영향을 줄 수 있다(박채린, 2022).

둘째로, 채식 식단에서 부족할 수 있는 단백질을 보완할 수 있는 다양한 콩

을 활용한 다양한 콩요리법을 갖고 있다는 것이 특징이다. 콩나물, 두부, 콩자

반, 콩밥, 콩죽, 콩비지, 두유, 고추장, 간장, 된장, 청국장 등 다양한 콩재료에

사용되는 대두콩은 WHO에서 단백질의 질을 평가하는 Protein Digestibility

Corrected Amino Acid Score PDCAAS(단백질 소화율 보정 아미노 산 점수)

가 거의 100%에 가까운 최고 품질을 가진 양질의 단백질이다(Boye,

Wijesinha-Bettoni and Burlingame, 2012). 또한 콩을 삶고, 볶고, 발효시키는

등 다양한 요리법을 갖고 있다는 것이 특징이다.

셋째로, 한식의 채식 요리는 불의 사용을 최소화하는 것이 특징이다. 다양한

식물기반 재료를 활용하되 찌거나 삶아 무치고, 버무리고, 고온을 쓰지 않고

졸이거나 지지기 때문에 비타민과 효소의 기능이 유지될 수 있다는 장점이 있

다. 심지어 불을 사용하지 않고 미생물을 활용한 발효음식이 맛의 바탕이 된

다. 불 대신 미생물의 활동을 이용해 음식물의 풍미와 영양 조성을 바꾸는 발

효를 바탕으로 한 한식 채식은 미생물의 불균형을 회복하는 최고의 음식이 될
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수 있다. 발효는 불이 아닌 미생물이 하는 조리이기 때문에 원재료에 부족하

거나 없는 기능성 물질의 추가될 수 있다, 소화가 용이하다는 점에서 식품적

가치가 높다는 것은 많은 연구를 통해 확인되고 있다(Wikim, 2022).

마지막으로, 저장용 밑반찬 요리를 신속히 상을 차를 수 있다는 것이 특징

이다. 식물성 단백질인 콩을 발효시킨 고추장, 된장, 간장에 박아서 만든 자

반과 장아찌를 통틀어 '밑반찬'이라고 부르는데 한번 만들어 두기만 하면 바

로 먹을 수 있다는 점에서 최근 주목을 받고 있는 '슬로우 패스트푸드(Slow

making fast eating)'에 딱 맞는 음식이다(Haengbogigadeukanjip, 2021).

이렇게 반만년 동안 채식 위주의 식생활을 살아온 한민족의 음식인 한식을 바

탕으로 백투에덴 채식요리가 개발되었다. 보건복지부에서 2020년도에 발표한

한국인 영양소 섭취기준(보건복지부, 2020)에서는 19~80세까지 성인의 에너지

적정 섭취 비율은 탄수화물 55∼65%, 단백질 7∼20%, 지방 15∼30%였다. 1일

에너지 필요 추정량은 남자의 경우 1900~2600kcal였고, 여자의 경우에는

1500~2000kcal였다. 다량 영양소 1일 섭취량은 탄수화물 권장 섭취량은 남자

와 여자 130g, 식이섬유 충분 섭취량은 남자와 여자 25~30g, 지방 충분 섭취

량은 남자 6~15g/여자 4~12g, 단백질 권장 섭취량은 남자 60~65g/여자 50~55g

이었다. 백투에덴 채식식단에서도 위와 동일한 영양소별 식단 비율을 제공하

고 있다.

백투에덴 채식 식단의 구성이 영양학적으로 적절한 것인지에 대해서 예전의

영양학적 연구 결과들을 근거로 우려하는 사람들이 있다. 그러나 영양에 대해

세계에서 가장 권위 있는 단체 중의 하나인 미국 영양사협회에서 공식적으로

발표한 연구결과에서 다음과 같이 발표했다. "완전 채식 또는 완전 채식을 포

함하여 적절하게 계획된 채식은 건강에 좋고 영양학적으로 적절하며 특정 질

병의 예방 및 치료에 건강상의 이점을 제공할 수 있다는 것이 미국 영양학 협

회의 입장이다. 잘 계획된 채식은 임신, 수유, 유아기, 아동기, 청소년기를 포
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함한 생애주기의 모든 단계에 있는 개인과 운동선수에게 적합하다. 채식주의

식단은 육류(가금 류 포함), 해산물 또는 이러한 식품이 포함된 제품을 포함하

지 않는 식단으로 정의된다. 우리는 단백질, 오메가-3 지방산, 철, 아연, 요오

드, 칼슘, 비타민 D 및 B-12를 포함한 채식주의자를 위한 주요 영양소와 관련

된 최신 데이터를 검토했다. 채식은 이러한 모든 영양소에 대한 현재 권장 사

항을 충족할 수 있다. 증거 기반 검토에 따르면 채식은 임신 중에 영양학적으

로 적절할 수 있으며 산모 및 유아를 위해서도 긍정적인 건강 결과를 가져올

수 있는 것으로 나타났다. 증거 기반 검토 결과에 따르면 채식은 허혈성 심장

질환으로 인한 사망 위험이 낮아지는 것으로 나타났다. 또한 채식주의자는 비

채식주의자에 비해 저밀도 지질단백질 콜레스테롤 수치가 낮고 혈압이 낮으며

고혈압 및 제2형 당뇨병 발병률이 낮은 것으로 나타났다. 게다가 채식주의자

는 체질량지수가 낮고 전반적인 암 발생률도 낮은 경향이 있다. 만성 질환의

위험을 줄일 수 있는 채식의 특징에는 포화 지방과 콜레스테롤 섭취를 낮추고

과일, 채소, 통곡물, 견과류, 콩 제품, 섬유질 및 식물성 화학 물질을 많이 섭

취하는 것이 포함된다."(Craig and Mangels, 2009).

완전 채식을 할 때 결핍되기 쉬운 영양소 중에서 가장 우려되는 영양소는

동물성 식품에만 존재하는 것으로 알고 있었던 비타민 B12였다. 그러나 최근

에 발표된 박은영 등(Park, Jeong and Chun, 2021)에 의하면 김구이에 비타민

B12 함량은 29.79μg/100g 정도 높은 함량을 나타냈다. 곽충실 등(곽충실 등,

2008)에 의하면 비타민 B12가 마른 김 100g당 66.76μg, 파래 100g당 84.74μg

등 각종 해 조류에 풍성하게 함유되어 있고, 재래식 된장 100g당 4.57μg, 청국

장 100g당 2.05μg, 김치 100g당 0.03μg 등 각종 발효식품에 함유되어 있기 때

문에 한식 채식자들은 비타민 B12의 결핍을 염려할 필요가 없다고 했다. 이와

같이 채식주의자들이 균형있게 식단을 짜서 먹으면 각종 영양소의 결핍은 염

려하지 않아도 된다는 사실이 밝혀졌다.
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7. 백투에덴 한식 채식 건강식사

백투에덴 힐링센터에서 제공하는 백투에덴 한식 채식건강식사는 장내 미생

물 중에서 유익균이 좋아하는 섬유질이 풍부한 채식 위주의 한식 식단으로 구

성되었다. 유해균이 좋아하는 육식(Sun et al., 2023; Kristina et al., 2017), 설

탕(Jamar, Ribeiro and Pisani, 2021), 과다한 소금(Wilck et al., 2017), 트랜스

지방(Marques et al., 2015), 그리고 식품첨가물(Rinninella et al., 2020)을 사용

하지 않는 방법으로 요리한 음식이다. 과일과 채소(Marques et al., 2016), 섬

유질이 풍부한 식재료(Oliver et al., 2021) 등으로 요리한 채식위주의 음식이

다. 또한 5대 영양소가 균형있게 함유되어 있는 식단이다. 탄수화물이 풍부한

통곡물, 단백질이 풍부한 콩류, 지방질이 풍부한 견과류, 비타민이 풍부한 과

일과 채소류, 미네랄이 풍부한 해조류 등 채식 위주의 식단으로 구성되었다.

백투에덴 채식 건강식단 메뉴는 계절별로 변화를 주면서 2주간 주기로 반복

되어 직접 요리되어 대상자들에게 공급된다(표 3).
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표 3. 계절별 변화를 주는 백투에덴 2주간 한식 채식 건강식단의 예

1 주 아침 점심 저녁 

월 수수-현미밥 

시금치 무침 

깻잎(양념장:가루간장+ 부추) 

두부구이 

상추, 오이와 갈반조 쌈장 

토마토 

현미 잡곡 볶음밥 

찐감자와 김치 

야채 겉절이와 캐슈넛소스 

곤드레 나물무침 

파래자반 
무침(올리브유+햄프씨드) 

참외 

찐 고구마 

귤 

오이김치 

 

화 율무-현미밥 

미역무침 

연근조림 

숙주나물 무침 

생야재(상추,             빨강 
파프리카, 
파인애플+피스타치오 소스) 

렌틸 콩조림 

콩국수(국물:대두콩/ 호두/ 
아몬드, 고명:호박채볶음/ 
당근채 볶음) 

삶은 감자 

녹두전(숙주+고사리+쑥갓) 

김치 

마카다미아+말린 크렌베리  

포도 

방울토마토 

녹두죽  

삶은감자 

포도 

 

수 콩,율무-검정 현미밥 

열무김치 

잡채(목이버섯, 양파, 당근) 

김구이/ 생고구마 

샐러리, 들깨볶음 

감자, 피망볶음 

비빔밥(고사리, 도라지, 당근, 
양파) 

양념장(가루간장+쪽파다짐) 

두부전골(토마토캔닝+들깨 
가루) 

김치/ 돌파래자반 

수박찐 고구마 

귤 

오이김치 

복은곡식 

현미설기 

딸기 쉐이크 
(냉동딸기+꿀) 

 

목 기장-현미밥 

근대무침 

김무침/ 김치 

아보가도 샐러드 

두부회 

치커리겉절이 

도토리 묵국수 

현미떢볶이(두부) 

애채샐러드+키위소스 

김치/ 브라질 넛 견과 

수박 

오곡 와플 

브라질넛+콩 두유 

사과 

 

금 땅콩-현미밥 

두부야채전골 

숙주나물 

미나리생채 

물다시마 

오리/콜라비+캐슈넛, 마요네즈 

쌈밥(상추, 쑥갓, 다시마, 
양배추) 

소스: 집 고추장과 압착 
참기름 
김치 
토마토/참외 
현미 + 아마씨+ 고구마와플 

아몬드 조림 

메밀국수 

김치 

파파야 

 

토 밀, 녹두-현미밥 

콩비지찌게 

가지나물 

익힌 야채볶음 

청포묵(김) 

상추겉절이/ 피칸 

현미 떡국(김가루, 아마란스 

야채 샐러드 + 콩 + 모링가 
김치 
수박 

감자전 (기름없이) 

 

통밀식빵 

사과 잼(사과 끓임) 

자몽 

 

일 대추-검정 현미밥 

감자조림 

고사리나물 

샐러드(적채, 양배추) 

강낭콩조림 

쥐누아리(해조류) 

열무온면(열무김치) 
야채샐러드 
방울토마토 
현미찹쌀 약식 (대추, 율란, 
잣, 계피가루) 

두부전골 (버섯+양파+들깨) 

 

현미누룽지 

볶은곡식 

구운 피칸 

오렌지 
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2 주 아침 점심 저녁 

월 수수-현미밥 
시금치 무침 
깻잎(양념장:가루간장+ 부추) 
두부구이 
상추, 오이와 갈반조 쌈장 
토마토 

현미 잡곡 볶음밥 
찐감자와 김치 
야채 겉절이와 캐슈넛소스 
곤드레 나물무침 
파래자반 
무침(올리브유+햄프씨드) 
참외 

찐 고구마 

귤 

오이김치 

 

화 율무-현미밥 
미역무침 
연근조림 
숙주나물 무침 
생야재(상추,             빨강 
파프리카, 
파인애플+피스타치오 소스) 
렌틸 콩조림 

콩국수(국물:대두콩/ 호두/ 
아몬드, 고명:호박채볶음/ 
당근채 볶음) 
삶은 감자 
녹두전(숙주+고사리+쑥갓) 
김치 
마카다미아+말린 크렌베리  
포도 
방울토마토 

녹두죽  

삶은감자 

포도 

 

수 콩,율무-검정 현미밥 
열무김치 
잡채(목이버섯, 양파, 당근) 
김구이/ 생고구마 
샐러리, 들깨볶음 
감자, 피망볶음 

비빔밥(고사리, 도라지, 당근, 
양파) 
양념장(가루간장+쪽파다짐) 
두부전골(토마토캔닝+들깨 
가루) 
김치/ 돌파래자반 
수박찐 고구마 

귤 

오이김치 

복은곡식 

현미설기 

딸기 쉐이크 
(냉동딸기+꿀) 

 

목 기장-현미밥 
근대무침 
김무침/ 김치 
아보가도 샐러드 
두부회 
치커리겉절이 

도토리 묵국수 
현미떢볶이(두부) 
애채샐러드+키위소스 
김치/ 브라질 넛 견과 
수박 

오곡 와플 

브라질넛+콩 두유 

사과 

 

금 땅콩-현미밥 
두부야채전골 
숙주나물 
미나리생채 
물다시마 
오리/콜라비+캐슈넛, 마요네즈 

쌈밥(상추, 쑥갓, 다시마, 
양배추) 
소스: 집 고추장과 압착 
참기름 
김치 
토마토/참외 
현미 + 아마씨+ 고구마와플 
아몬드 조림 

메밀국수 

김치 

파파야 

 

토 밀, 녹두-현미밥 
콩비지찌게 
가지나물 
익힌 야채볶음 
청포묵(김) 
상추겉절이/ 피칸 

현미 떡국(김가루, 아마란스 
야채 샐러드 + 콩 + 모링가 
김치 
수박 
감자전 (기름없이) 
 

통밀식빵 

사과 잼(사과 끓임) 

자몽 

 

일 대추-검정 현미밥 
감자조림 
고사리나물 
샐러드(적채, 양배추) 
강낭콩조림 
쥐누아리(해조류) 

열무온면(열무김치) 
야채샐러드 
방울토마토 
현미찹쌀 약식 (대추, 율란, 
잣, 계피가루) 
두부전골 (버섯+양파+들깨) 
 

현미누룽지 

볶은곡식 

구운 피칸 

오렌지 
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8. 장내미생물 불균형 회복을 위한 중재

1) 항생제를 멀리하라

항생제는 특정 토착 분류군의 구성원을 확장 및 축소하면서 박테리아 다양

성을 감소시킨다. 항생제 치료는 내성 박테리아를 선택하고 수평적 내성유전

자 전달의 기회를 증가시켜 내성균을 강화시키고, 자연적으로 존재하던 유익

균의 고갈을 통해 병원성 유기체의 침입을 가능하게 한다(Modi, Collins and

Relman, 2014).

2) 육식을 멀리하라

고기와 치즈와 같은 동물성 식품만으로 구성된 고지방 식단이 인간 참가자

의 장내 미생물 군집 구조를 극적으로 즉각적으로 변화시켰다는 것을 보여주

었다. 인간에게 지방에서 69.5% kcal, 단백질에서 30.1% kcal, 섬유질로 거의

0g으로 구성된 동물성 식단을 제공한 결과 식단 시작 후 48시간 만에 미생물

구조가 변경된 것으로 나타났다. 동물성 식단은 단쇄지방산(SCFA) 수치를 크

게 감소시켰다(David et al., 2014).

3) 채식을 하라

습관적으로 단백질과 동물성 지방을 많이 섭취하면 Bacteroides가 풍부해진

다. 반면에, 탄수화물이 많이 함유된 채식식단은 Prevotella가 풍부해졌다

(Kaoutari et al., 2003). TMAO의 혈장 농도 증가는 심혈관 부작용 위험 증가

와 관련이 있다(Ueyama et al., 2020). 붉은 고기의 섭취는 L-carnitine의 농도

와 TMAO 농도의 증가를 유도했다. 그러나 완전 채식주의자와 채식주의자는

TMAO 생산 능력이 감소한 것으로 나타났다(Oh et al., 2014). 식이섬유 섭취
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의 변화는 영양소의 직접적 흡수뿐만 아니라 미생물 군집 및 관련 대사의 변

화를 통해 간접적으로 인간의 건강에 영향을 미친다. 2주 동안 고섬유질 식단

중재는 비피도박테리움 및 락토바실러스와 같은 유익균으로 알려진 섬유 분해

미생물의 증가를 포함하여 연구 참가자의 장내 미생물군을 변경했다(Oliver et

al., 2021).

4) 설탕을 멀리하라

자당이 풍부한 식단과 과당이 풍부한 식단이 장내 미생물군집에 다양한 방

식으로 영향을 미치는 것으로 나타났다(Rosas-Villegas et al., 2017; Volynets

et al., 2017)). 자당 유발 미생물불균형은 Clostridia의 증식과 Lactobacillus

의 현저한 감소가 특징이다(Rosas-Villegas et al., 2017; Yin et al., 2018).

다양한 동물종과 인간에서, 만성적인 과도한 과당 섭취는 점액 두께의 감소

및 내독소 전위의 감소와 함께 십이지장의 밀착 단백질의 손실을 촉진한다.

이는 회장과 결장에서 항미생물 펩타이드인 디펜신의 생성을 감소시키고 전신

염증을 유발한다(Jin et al., 2014; Kavanagh et al., 2013; Volynets et al.,

2017). 단순당의 과잉 섭취가 장내 미생물에 영향을 미치고 LPS의 세포주위

수송을 증가시켜 만성 염증 상태를 유발하지만, 자당은 체중 변화 및 대사 매

개변수 변경과 더 관련이 있는 것으로 보이는 반면, 과당은 장내 장벽을 더욱

손상시키고 무증상 염증을 유발한다. 이러한 결과는 고지방식이와 결합할 때

더욱 두드러진다(Volynets et al., 2017)

5) 소금을 줄여라

쥐를 대상으로 실험한 결과 고염도 섭취는 대변 미생물군집을 변화시키고

Lactobacillus 유산균을 고갈시켰다. Lactobacillus 고갈은 고염도식 시작 후 1
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일에 검출 가능할 정도로 빠른 발병을 보였으며, 고염도식을 하는 동안 낮은

수준으로 유지되었으며 14일에 가장 낮았다(Wilck et al., 2017). 인간 대상 실

험에서 NaCl을 1일 6g정도의 고염도 섭취를 14일 동안 했을 때, 초기에 존재

했던 10종류의 Lactobacillus 개체군 중에서 9종류 개체군이 상실될 정도로 고

갈시켰다. 또한 혈압을 높이고 자가면역질환과 염증성 질환을 증가시키는

Th17 세포의 증가를 유도했다(Wilck et al., 2017).

6) 식품첨가물을 멀리하라

쥐 실험에서 사카린, 수크랄로스 및 아스파탐 섭취는 Bacteroides 및

Clostridiales의 증가와 관련이 있는 것으로 나타났다(Ruiz et al., 2017). 쥐의

저용량 아스파탐 섭취가 Clostridium Leptum 및 Enterobacteriaceae를 포함

한 총 유해균을 증가시키는 것으로 나타났다(Palmnas et al., 2014). 인간의 경

우 아스파탐과 아세설팜 K의 섭취는 박테리아 다양성이 감소한 것으로 나타

났다(Frankenfeld et al., 2015). 또한 인간 및 동물 연구에 대한 체계적 검토에

따르면 아세설팜 K, 아스파탐, 사카린, 수크랄로스, 시클라메이트 및 네오탐을

포함한 인공 감미료의 섭취는 장내 미생물 불균형과 관련이 있다(Cao et al.,

2020). 식품의 미백제로 사용되는 이산화티타늄을 먹인 쥐에서 Lactobacillus

와 Bifidobacterium이 크게 감소했다(Mu et al., 2019). 안식향산나트륨, 아질

산나트륨, 소르빈산칼륨 등은 항염증 미생물인 Lactobacillus paracasei가 전염

증성 박테리아인 Enterococcus faecalis에 비해 현저히 감소한 것을 발견했다

(Hrncirova et al., 2019)

7) 스트레스를 멀리하라

실험실의 연구에 따르면 스트레스 요인 노출 또는 신경내분비 호르몬에 대
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한 노출이 미생물군에 심각한 영향을 미칠 수 있음이 입증되었다(Bailey et

al., 2010; Knowles, Nelson and Palombo, 2008). 스트레스 요인 노출은 미생

물군집 구조를 변화시키고(129) 박테리아 전이를 유도한다(Bailey, Engler and

Sheridan, 2006). 스트레스 요인에 대한 노출은 장내 미생물군에 큰 영향을 미

쳤는데, 미생물의 다양성과 풍부함이 감소되었고 락토바실러스 속의 박테리아

의 상대적 풍부함을 감소시키는 경향이 있었다(Bailey et al,, 2011). 스트레스

요인 노출이 인간과 인간이 아닌 영장류에서 배출되는 Lactobacillus 속의 유

산균의 수를 억제한다(Bailey, Lubach and Coe, 2004; Knowles, Nelson and

Palombo, 2008). Lactobacillus 속의 많은 구성원은 숙주 염증 반응을 억제할

수 있으며(Jones and Versalovic, 2009; Lin et al., 2008) 박테리아 전이를 예

방할 수 있다(Zareie et al., 2006). 스트레스 요인에 의해 유발된 교감신경계

활동은 장 분비 및 운동성에 큰 영향을 미치며(Lomax, Sharkey and Furness,

2010), 이는 결국 미생물총의 안정성에 영향을 미칠 수 있다. 또한, 스트레스

로 인한 교감신경계 유래 카테콜아민, 특히 노르에피네프린은 Clostridium을

포함한 많은 장내세균의 성장을 자극하는 능력을 가지고 있다(Freestone et

al., 2000; Lyte, 2004). 프로바이오틱스의 사용은 스트레스의 해로운 영향을

개선하는 것으로 보인다(Garcia-Rodenas et al., 2006; Desbonnet et al., 2010;

Distrutti et al., 2013).
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9. 미생물 검사를 위한 Real-Time PCR

장내세균에 대한 분석은 고전적인 현미경(microscope)식 관찰을 하게 되면

장내미생물의 존재여부는 확인이 가능하나 어떠한 종(species)이 얼마나 존재

하는지 확인하는 데에는 한계가 있었다.

분자생물학적 접근을 위해서 가장 많이 수행되고 연구되고 있는 방법은

중합효소 연쇄반응 (polymerase chain reaction, PCR)이며 원리는 검출하고자

하는 DNA를 증폭시킴으로서 원하는 부위가 발현이 되었는지를 보게 된다.

일반 PCR 방법은 실험이 진행되고 난 후, 결과에 대한 관찰이 진행되지만

Real-Time PCR 방법은 PCR의 증폭산물을 실시간으로 모니터링하고 결과에

대한 해석이 가능하다는 장점이 있다. 또한 DNA에 대한 정량이 가능하기

때문에 최근 유전자 발현해석 연구 분야에서 많이 진행되고 있는

분석기법이다(Klein, 2002; Rieu and Powers, 2009; Huggett et al., 2005;

Radonic et al., 2004). 이에 본 연구에서는 장내미생물의 DNA를 Real-Time

PCR을 이용하여 증폭 확인함으로 인해 종의 구분 및 정량적인 분석을

하였다.



- 47 -

Ⅲ. 연구방법

1. 연구의 틀

본 연구에서는 백투에덴 힐링센터의 힐링 프로그램에 입소한 참가자들 중에

서 연구에 참여하기를 동의하는 한국인을 대상으로 한국 음식의 식이 패턴이

장내 미생물의 구성에 미치는 영향을 분석하기 위함이다. 생활습관과 식이 패

턴이 장내 미생물의 구성에 변화를 줌으로 생리 대사에 어떤 영향을 미치는지

교육하면서 생활습관과 식이 패턴을 개선할 수 있도록 백투에덴 힐링센터에서

4주 동안 숙식을 하면서 한식 채식 식사를 제공한다.

입소 첫날에 연구 대상자들의 일반적인 특성과 생활습관에 대한 설문지를

받고, 장내 미생물 검사를 위한 1차 분변 채취를 한다. 4주 동안 장내 미생물

중에서 유익균을 증가시키고 유해균을 감소시키는데 도움이 되도록 백투에덴

힐링 프로그램에 참여하여 한식 채식 식사와 신바이오틱스 섭취, 운동, 산림

욕, 찜질, 뜸 등의 중재를 제공한다. 4주 중재 후에 2차 장내 미생물 검사를

위한 분변 채취를 한다. 자료를 분석하여 평상시 그룹별 식이 패턴에 따른 1

차 장내 미생물 구성의 차이, 전체 참가자들의 4주 중재 전후의 장내 미생물

구성의 변화, 그리고 그룹별 식이 패턴에 따른 4주 장내 미생물 구성의 변화

에 차이가 있는지 살펴보고자 한다. 연구의 틀은 그림 7, 8과 같다.
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그림 7. 연구의 틀.
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그림 8. 백투에덴의 28일 프로그램 일정표.
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2. 연구자료 및 연구대상 및 조사기간

본 연구는 2024년 3월부터 4월까지 백투에덴 힐링센터에 입소한 18세에서

80세의 대상자 중 연구에 참여하기를 동의한 자들을 포함하였다. 연구에 참여

한 자들은 4주 동안 스트레스 관리 및 해소, 신선한 공기 호흡하기(숲에서 풍

겨나는 산소와 피톤치드 풍부한 공기, 계곡 물에서 생성되는 음이온 공기), 절

제 생활(술, 담배, 과식), 휴식생활, 운동, 신선한 물 마시기, 일광욕, 채식 위주

의 식생활 등의 건강을 증진하는 프로그램에 참여하여 교육을 받고 실천하였

다.

간병인이나 보호자의 도움이 있어야 거동이 가능한 자, 감염성 질병을 가진

자, 외국인, 병원치료 중인 중증환자, 중환자 등은 제외하였다. 단, 고혈압, 심

장병, 2형 당뇨병, 비만, 자가면역질환, 암과 같은 만성질환을 가지고 있는 경

우에도 간병인이나 보호자의 도움 없이 스스로 건강증진 프로그램의 사항들을

실천할 수 있는 자는 포함하였다.

3. 연구방법

1) 설문지 수집 및 방법

연구 참여자들은 입소 첫날에 일반적 특성 설문지(최종학력, 나이, 결혼여

부, 직업, 월 가구 소득, 건강상태), 생활습관 설문지(흡연습관, 음주습관, 운동

습관, 식생활습관, 커피 마시기 습관 등), 건강상태 설문지(질병, 가족력, 건강

검진 이력, 의약품 복용 여부 등)에 관한 설문지를 작성하였다.

2) 장내 미생물 검사를 위한 분변채취 방법
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입소 첫날과 프로그램 종료하는 4주 후에 장내 미생물 검사를 위한 분변 시

료를 채집하였다. 장내미생물 전문분석 기관인 한국의과학연구원 프로토콜에

따라 연구원에서 보내온 분변 채집 키트를 각각의 연구대상자들에게 첫날 두

세트씩 분배하였다. 연구대상자 각자가 화장실에서 분변 채집 키트에 내장된

면봉을 활용해서 세 곳의 다른 위치에 있는 분변을 찍어 1g정도의 양을 분변

키트 용기 안에 넣고 변질되지 않도록 처리된 보존액에 잘 섞이도록 흔들어

주었다. 키트 안에 분변 키트 용기를 박스에 함께 넣고 밀봉했다. 채집된 분변

키트 박스는 24시간 내로 한국의과학연구원(대전 중구 대흥로 28번길6, 한국

의과학연구원 빌딩)으로 우송했다. 한국의과학연구원 분석센터는 2022년 10월

KOLAS 로부터 국제공인시험기관(KOLAS 인정번호-KT1056)으로 인정받았

다. 2주 후에 한국의과학연구원에서 분석한 장내미생물 검사 결과를 이메일로

백투에덴 힐링센터로 보내온 검사결과를 연구대상자에게 이용하여 설명하였

다. 검사결과는 연구자가 엑셀로 코딩해서 정리하고, 익명화된 대상자 코드를

활용해 데이터 열람 및 분석을 진행하였다.

3) PCR primer와 표준곡선

분변 내의 장내세균 genomic DNA의 추출과정은 다음과 같다(김경순,

2017). 분변시료를 원심분리(12000 rpm, 15분)하여 침전시키고 600의 STES

buffer[500 mM NaCl, 200 mM Tris-Cl(pH8.0), 10 mM EDTA, 1% SDS]에

현탁 시킨 후 100℃ water bath에 10분간 반응시켰다. 여기에 동량의 phenol

을 가하여 20분간 천천히 교반 시키고, 이를 원심 분리하여 상등액을 취하는

과정을 2회 반복하였다. 상등액과 동량의 chloroform을 가하여 10분간 천천히

교반한 후 원심분리하여 상등액을 얻었다. 상등액의 2배 부피의 ethanol을 첨

가하고, 완전히 섞은 뒤 12000 rpm에서 15분 동안 원심 분리하여 DNA를 침

전시켰다. 침전된 DNA를 70% ethanol로 세척 후 건조시키고 100㎕의 멸균
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증류수에 녹여 분변 내의 genomic DNA을 얻었다.

이렇게 얻어진 total genomic DNA를 Real-Time PCR의 template DNA로

사용하기 위해 spectrophotometer를 이용하여 DNA를 정량하고 20ug으로 희

석하여 MicroAmp Fast Optical 96-well reaction plate에 template DNA(20

ng) 2㎕, primer 1.8㎕, power SYBR-Green Master Mix 12.5㎕을 넣은 후

final volume이 25㎕이 되도록 핵산해리수(nuclease free water)를 첨가하였다.

Real-Time PCR 반응은 95℃에서 15초, 60℃에서 1분의 조건으로 40회 반복

하였다(김경순, 2017). 장내세균분석을 위해 후보 균주로 선정된 11종에 대해

같은 속에 해당하는 3개의 그룹에 대한 염기서열을 alignment하여 conserved

region을 바탕으로 forward primer와 reverse들을 제작하였으며 각 primer의

sequence는 표 4와 같다(김경순, 2017).



- 53 -

표 4. 연구에 사용한 PCR primer(김경순, 2017)

Microoranism primer Sequence(5’-3’) Tm(℃)

Lactobacillus

Bifidobacillus

Clostridium

Foward

Reverse

Foward

Reverse

Foward

Reverse

TGGAAACAGRTGCTAATACCG

GTCCATTGTGGAAGATTCCC

CTCCTGGAAACGGGTGG

GGTGTTCTTCCCGATATCTAC

TTGAGCGATTTACTTCGGT

CCATCCTGTACTGGCTCAC

53.6

53.4

55.6

52.2

52.5

55.1
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1010 CFU부터 101 CFU에 대하여 단계적으로 희석하여 얻은 Real-Time

PCR의 결과를 이용하여 각각의 Ct 값과 장내세균 CFU 간에 표준곡선을 도

출하였다. 이 때의 R2 값은 0.998로 나타났다(그림 9). 본 표준곡선의 결과를

통해 장내세균분석 시에 나온 Real-Time PCR의 Ct값을 CFU로 치환하여 장

내환경에 존재하는 다양한 세균에 대한 균체값을 확인할 수 있었다. Ct 값은

세포 수에 대해 표시되었다. 10배 연속 희석된 균주 배양의 선형회귀계수(R2)

는 0.998이다(김경순, 2017).
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그림 9. 장내 세균 배양에 대한 표준 곡선(김경순, 2017).
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4. 분석방법

본 연구는 IBM SPSS VERSION 25.0을 사용하였으며 연구대상자의 인구학

적 특성을 파악하기 위해 빈도분석(실수, 백분율)을 이용하였고, 대상자의 장

내 미생물 결과를 비교하기 위해 Paired t-test를 시행하였다.
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Ⅳ. 연구결과

1. 대상자의 인구 통계학적 변인들

대상자의 통계학적 변인들은 남성이 41.6%이고 여성이 58.4%였다. 나이는

30대 이하 2.6%, 40대 1.3%, 50대 14.3%, 60대 28.6%, 70대 41.6%, 80대 이상

11.7%이다. 최종학력은 초등학교 이하 9.1%, 중학교 9.1%, 고등학교 35.1%,

대학교 27.3%, 대학원 이상 19.5%였다. 결혼 여부는 미혼 9.1%, 기혼 88.3%,

기타 2.6%였다. 직업은 전문지, 엔지니어, 관리자가 26%였으며, 사무직 2.6%,

영업직 6.5%, 서비스직 18.2%, 농사업 종사자 9.1%, 제조 및 운송산업이거나

생산직 근로자 3.9%, 기타 33.8%였다. 소득수준은 150만원 미만 24.7%,

150~249만원 19.5%, 250~349만원 10.4%, 350~449만원 18.2%, 450~549만 7.8%,

550만원 이상 19.5%였다. 건강상태는 건강하다 15.6%, 보통이다 37.7%, 건강

하지 않다 46.8%였다(표 5).
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표 5. 대상자의 인구 통계학적 변인들

변수 전체=77명 %

성별 남성 32 41.6

여성 45 58.4

나이 30대 이하 2 2.6

40대 1 1.3

50대 11 14.3

60대 22 28.6

70대 32 41.6

80대 이상 9 11.7

학력 초등학교 이하 7 9.1

중학교 7 9.1

고등학교 27 35.1

대학교 21 27.3

대학원 이상 15 19.5

결혼여부 미혼 7 9.1

기혼 68 88.3

기타 2 2.6

직업 전문직, 엔지니어, 관리자 20 26

사무직 2 2.6

영업직 5 6.5

서비스직 15 18.2

농산업 종사자 7 9.1

제조 및 운송 산업, 생산직 근로자 3 3.9

기타 26 33.8

소득수준 150만원 미만 19 24.7

150~249만원 15 19.5

250~349만원 8 10.4

350~449만원 14 18.2

450~549만원 6 7.8

550만원 이상 15 19.5
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2. 대상자의 생활습관

생활습관 중에서 흡연 여부는 피운다 2.6%, 과거에 피운적 있음 24.7%, 과

거에도 피운적 없음 72.7%였다. 음주 여부는 마신다 9.1%, 과거에 마신적 있

음 26%, 과거에도 마신적 없음 64.9%였다. 커피 마시는 여부는 마신다 33.8%,

안마신다 66.2%였다. 운동 여부는 한다 75.3%, 하지 않는다 24.7%였다. 운동

종류는 조깅 4.9%, 스트레칭 3.3%, 걷기 80.3%, 등산 4.9%, 헬스 3.3%, 골프

1.6%, 그리고 기타 1.6%였다(표 6).
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표 6. 대상자의 생활습관과 관련한 특성

변수 전체=77명 %

흡연 여부 유 2 2.6

무(과거에 피운 적 있음) 19 24.7

무(과거에 피운 적 없음) 56 72.7

음주 여부 유 7 9.1

무(과거에 마신 적 있음) 20 26

무(과거에 마신 적 없음) 50 64.9

커피 여부 예 26 33.8

아니오 51 66.2

운동 여부 예 58 75.3

아니오 19 24.7

운동 종류 조깅 3 4.9

스트레칭 2 3.3

걷기 49 80.3

등산 3 4.9

헬스 2 3.3

골프 1 1.6

기타 1 1.6
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3. 대상자의 건강상태 및 질병

대상자의 건강상태에 대한 자기 기입 응답은 건강하다고 대답한 사람이

15.6%, 보통이 37.7%, 건강하지 않음이 46.8%였다. 전체 대상자 중 질병을 보

유하고 있는 대상자는 58명으로 72.3%에 해당하였다. 유병질환은 암 18.2%,

순환기질환 10.4%, 당뇨병 6.5%, 심장병 2.6%, 뇌졸중 2.6%, 황반변성 2.6%,

간질환 2.6%, 통풍 3.9%, 신장질환 5.2%, 관절염 2.6%, 아토피질환 2.6%, 불

면증 2.6%, 척추질환3.9%, 전립선질환 3.9%, 폐질환 2.6%, 그리고 파킨슨질환

2.6%였다(표 7).
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표 7. 대상자의 건강상태 및 유병상태

변수 전체=77명 %

주관적 건강상태 건강함 12 15.6

보통 29 37.7

건강하지 않음 36 46.8

질병 암 14 18.2

순환기질환 8 10.4

당뇨병 5 6.5

심장병 2 2.6

뇌졸중 2 2.6

황반변성 2 2.6

간질환 2 2.6

통풍 3 3.9

신장질환 4 5.2

관절염 2 2.6

아토피질환 2 2.6

불면증 2 2.6

척추질환 3 3.9

전립선질환 3 3.9

폐질환 2 2.6

파킨슨질환 2 2.6
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4. 대상자에서 장내미생물의 증감에 대한 사전-사후 t검정 결

과

대상자가 4주 채식 위주의 한식 식사 중재에 들어가는 첫날 장내 미생물 검

사를 한 결과와 중재가 마치는 4주 후에 검사한 결과 대응표본 t 검정을 해서

비교했다(표 8). 장내 미생물 항상성의 조절, 장 점막에 서식하는 병원균 및

유해 박테리아의 억제, 미생물군 내 발암성 효소 활동의 억제 등 다양한 건강

상의 유익한 효과를 발휘하는 것(Mayo et al., 2019)으로 알려진 비피도박테리

움은 4주 중재 전후를 비교한 결과 115억 CFU/g정도 유의하게 증가되었다. g

당 CFU를 상용로그(log10)로 치환한 평균 수치도 0.29정도 유의하게 증가되

었다(표 8).

락토바실러스는 4주 중재 전후 비교결과는 평균 931,818,181 CFU/1g정도

증가되었다(p=0.085). g당 CFU를 상용로그(log10)로 치환한 평균 수치는 0.17

정도 통계적으로 유의하게 증가했다(p=0.037)(표 8).

클로스트리디움은 4주 중재 후에 평균 7,049,116,883(1g당 CFU) 정도 감소

되었다(p=0.184). g당 CFU를 상용로그(log10)로 치환한 평균 수치는 0.39정도

통계적으로 유의하게 감소했다(p=0.001)(표 8).

박테로이데스는 4,290,909,091 정도 증가되었지만 통계적으로 유의하지는 않

았다(P=0.778)(표 8).



- 64 -

표 8. 대상자에서 장내미생물의 증감에 대한 4주 중재 사전-사후 t검정

결과 (N=77)

변인 사후-사전 평균 표준편차(SD) t p-value 

Bifidobacterium  

1g당 CFU 
11,589,900,000 34,861,800,000 2.91 0.005 

Bifidobacterium  

1g당 CFU (log10) 
0.29 0.97 2.59 0.011 

Lactobacillus  

1g당 CFU 
931,818,181 4,690,770,256 1.74 0.085 

Lactobacillus  

1g당 CFU (log10) 
0.17 0.72 2.12 0.037 

Clostridium 

1g당 CFU 
-7,049,116,883 -46,163,500,000 -1.34 0.184 

Clostridium  

1g당 CFU (log10) 
-0.39 1.42 -3.41 0.035 

Bacteroides  

1g당 CFU 
4,290,909,091 133,140,000,000 0.283 0.778 

Bacteroides 

1g당 CFU (log10) 
0.03 0.76 0.366 0.715 
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대상자에서 4주 중재 사전-사후 장내미생물의 균체수(CFU/g) 증감(그림

10)과 CFU/g(log10으로 변환한) 증감(그림 11)에 대한 Paired-t test 결과는

아래의 도표와 같다.
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그림 10. 4주 중재 사전-사후 균체수의 증감(CFU/g).
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그림 11. 4주 중재 사전-사후 장내미생물의 균체수 CFU/g (log10으로 변환

한) 증감에 대한 t 검정.
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Ⅴ. 고 찰

1. Bifidobacterium 균체 수의 증감

Bifidobacterium의 다양한 종은 궤양성 대장염 개선효과(Ghouri et al.,

2014), 장내 미생물 항상성의 조절, 장 점막에 서식하는 병원균 및 유해 박테

리아의 억제, 미생물군 내 발암성 효소 활동의 억제, 비타민 생산, 다양한 식

이 화합물의 생체 활성 분자로의 생물 전환, 국소 및 전신 면역 반응의 조절

을 포함하여 다양한 건강상의 유익한 효과(Mayo et al., 2019), 장 점막 장벽

을 개선하고 장내 지질 다당류 수치를 낮추는 효과(Pinzone et al., 2012) 등

인간 숙주에게 일반적으로 유익한 작용을 하는 것으로 확인되었다.

본 연구에서는 채식 위주의 식사를 4주 중재하기 전과 후를 비교하여

Bifidobacterium이 1g당 CFU가 11,589,900,000 정도 유의하게 증가하였다(표

8, 1g당 CFU p=0.005, 1g 당 CFU log10 p=0.011). 이는 채식주의자들은 잡식

성 식단을 따르는 자들보다 식물성 식품에 풍부한 폴리페놀로 인하여

Bifidobacterium이 더 풍부했고(Tomova et al., 2019), 또한 섬유질, 콩과 식

물, 야채, 과일 및 견과류 섭취 등 채식 위주의 식단으로 알려진 지중해식 식

단 준수율이 높은 개인에게 비피도박테리움 애니멀리스

(Bifidobacteriumanimalis)가 더 풍부했으며(Roses et al., 2021), 식물성 식품

에 있는 폴리페놀 또는 자연적으로 발생하는 식물 대사물질(Pandey and

Rizvi, 2009)은 비피도박테리움의 풍부함을 증가시킨(Singh et al., 2002) 결과

들이 보고되어 본 연구의 결과와 일치했다.

그러나 대부분의 연구결과와는 다르게 채식 그룹의 Bifidobacterium

(P=0.002)의 총 수가 더 낮게 나온 연구결과도 있었다(Zimmer et al., 2012. 또
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한 채식은 나이가 들수록 Bifidobacterium이 감소했다(p<0.01) (Matijasic,

2014)는 결과와 다르게, 본 연구에서는 노령층이었음에도 불구하고 증가하는

결과가 나왔다. 이는 다른 연구결과들은 단면 연구였지만 본 연구는 4주 중재

전-후 비교 연구결과였기 때문에 노인층일지라도 미생물 균형을 회복하는데

도움이 되는 채식 위주의 식생활습관을 실천하는 것이 중요하다는 것을 시사

한다.

2. Lactobacillus 균체 수의 증감

락토바실러스(Lactobacillus)는 항염증 효과(Bernard et al., 2023), 아토피성

습진의 감소 효과(Martin et al., 2013), 장 점막 면역 발달 효과(Ashraf and

Shah, 2008), 치은염이나 치주염과 같은 치주 질환의 방어 효과(Grenier et al.,

2009), 헬리코박터 파일로리(Helicobacter pylori) 박멸 치료 시 항생제의 내성

완화(Ruggiero, 2014) 등 다양하게 인간 숙주에게 유익한 영향을 주는 것으로

밝혀졌다. 락토바실러스는 병원체의 침입 가능성으로부터 숙주를 보호한다

(Martin et al., 2013). 설사, 질 감염, 습진과 같은 피부 질환을 치료하는 데

도움이 되는 프로바이오틱스로 사용되고 있다(Inglin, 2017).

이와 같이 인간 숙주에게 다양하게 유익한 효과를 주고 있는 락토바실러스

가 본 연구에서는 채식 위주의 식사를 4주 중재하기 전과 후를 비교하여 평균

1g당 약 930,000,000 CFU 정도 유의하게 증가했다(표 8, 1g당 CFU p=0.085,

g당 CFU log10 p=0.037). 이는 섬유질이 풍부한 채식 위주의 식사는 락토바

실러스를 증가시켜 항병원성, 항염증 효과와 심혈관 보호 효과를 제공한다는

연구결과와 일치한다(Tomova, 2019). 또한 완두콩 식물성 단백질을 섭취하는

개인은 유익한 락토바실러스가 증가하였고(Singh et al., 2002), 식물성 식품에
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있는 폴리페놀 또는 자연적으로 발생하는 식물 대사물질(Pandey and Rizvi,

2009)은 락토바실러스의 풍부함을 증가킴으로(Singh et al., 2002) 본 연구의

결과와 일치했다.

3. Clostridium 균체 수의 증감

대부분의 혐기성 감염은 Clostridium perfringens, Clostridium difficile 및

Clostridium botulinum과 같은 Clostridium에 의해 유발되었다(Guo et al.,

2020). 괴사성 장염을 유발하는 Clostridium perfringens(Li et al., 2013), 항생

제 사용으로 인해 번식하여 설사를 동반한 대장염을 유발하는 Clostridium

difficile (Anjuwon-Foster et al., 2018), 신생아 괴사성 장염을 유발하는

Clostridium butyricum 및 Clostridium paraputrificum(Azcarate-Peril et al.,

2011; Kiu et al., 2017), 균혈증을 유발하는 Clostridium cadaveris(Schade et

al., 2006), 반추동물의 검은다리를 유발하는 Clostridium chauvoei(Pires et

al., 2017) 등 Clostridium은 전통적으로 유해균으로 여겨졌었다.

그러나 최근의 심층적인 연구결과 Clostridium 클러스터 XIVa 및 IV에 속

하는 종들의 항염증 효과(Guo, et al., 2020), 대장의 상피내 림프구 강화 효과

(Atarashi et al., 2013), 결장에서 점막 Treg 세포 축적을 촉진하는 효과

(Atarashi et al., 2011)가 밝혀졌다. Clostridium의 클러스터 IV, XIVa 및

XVIII에 속하는 종들의 Treg 세포의 확장 및 분화를 유도함으로 대장염 및

알레르기성 설사를 약화시킬 수 있었다 사실이 밝혀졌다(Atarashi, et al.,

2013). 또한Clostridium butyricum MIYAIRI 588 균주(CBM 588)의 항생제

유발 Clostridium difficile의 염증을 조절하는 효과(Ariyoshi, et al., 2020) 등

의 Clostridium 일부 종들의 인간 숙주에게 유익한 결과를 가져온다는 사실이
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확인되었다.

본 연구에서는 클로스트리디움이 채식 위주의 식사를 4주 중재하기 전과 후

를 비교하여 1g당 약 7,000,000,000 CFU 정도 유의하게 감소되었다(표 8, 1g

당 CFU p=0.184, 1g당 CFU log10 p=0.035). 이는 여러 선행 연구에서 채식

식단은 Clostridium을 감소시킨다(Tomova, 2019; Liszt et al., 2009; Singh et

al., 2002)는 결과는 본 연구와 일치했다. 그러나 유익한 균으로 알려진

Clostridium 클러스터 XIVa는 채식주의자 여성의 장내 미생물총의 주요 구성

요소라는 연구결과와는 반대로 채식주의자에게서 더 낮은 비율로 발견된 경우

도 있다(Hayash et al., 2002).

4. Bacteroides 균체 수의 증감

박테로이데스의 탄수화물 대사산물인 아세테이트는 장에서 혈액으로의 독소

이동을 방지할 수 있는 반면, 프로피오네이트는 인간 결장에서 종양 형성을

방지할 수 있다(Wang, 2021). Bacteroides 종의 부족은 자폐 스펙트럼 장애

(ASD)와 관련성이 있고(Zhou et al., 2020), 또한 골다공증 골절의 위험과 관

련이 있다(Ozaki, 2021). Bacteroides uniformis와 Bacteroides acidifaciens는

비만의 위험을 낮추어주는 유익한 작용을 한다(Gauffin et al., 2012). 그러나

박테로이데스는 인간 숙주에게 환경에 따라 유해한 작용을 한다는 많은 연구

결과들도 있다. 복막강 감염, 위장 수술 및 맹장염을 일으킬 수도 있고(Ryan

and Ray, 2004), 후각 및 삼차 뇌 뇌신경을 통해 혈액 뇌 장벽을 침투하여 중

추 신경계에 들어갈 수 있으며 수막염 및 뇌 농양을 일으킬 수도 있다(Zafar

and Saier, 2021). 일부 박테로이데스 종은 크론병, 맹장염 및 염증성 장질환

과 관련이 있다. 이와 같이 박테로이데스 종은 선행연구에서 유익균 편에 서
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기도 하고 때로는 유해균 편에 서기도 하는 것으로 나타났다. 잠재적인 병원

균이 장에 서식하는 것을 배제하기도 하고 숙주 장에서 복잡한 분자를 단순한

분자로 처리하는 데 근본적인 역할을 하면서(Wexler, 2007; Xu and Gordon,

2003) 유익한 효과를 나타내기도 한다(Dorland, 2007).

본 연구에서 Bacteroides는 4주 채식 식단 중재 전-후 비교하여 1g당 약

4,290,000,000 CFU 정도 증가되었지만 유의하지는 않았다(표 8, 1g 당 CFU

p=0.778, 1g당 CFU log10 p=0.715). 선행 연구들에서는 채식 식단을 섭취하는

자들이 잡식자들 보다 박테로이데스가 더 많았다(Tomova et al., 2019;

Matijasic, 2014; Liszt, et al., 2009)는 결과들도 있었고, 더 낮았다(Zimmer et

al., 2012; Dahl et al., 2020; Singh et al., 2002)는 결과도 있어서 일관되지 않

았다.

식물성 식단과 동물성 식단에서 박테리아 풍부도를 분류하는 데 있어 이러

한 불일치는 드문 일이 아니다. 식이 요법에 대한 일부 박테리아 문의 이러한

불일치는 다양한 미생물 프로파일링 방법론, 다양한 숙주 유전학, 체질량 지

수, 레드 와인 및 아스파탐 소비와 같은 다양한 이유로 인하여 발생할 수 있

다(Singh et al., 2002; Moschen et al., 2012). 따라서 식물성 식단과 잡식성

식단으로 인한 효과를 확실히 분리하기 위해서는 추가 연구가 필요하다.

5. 채식 식단과 프로바이오틱스의 장내 미생물 증감에 미치는

영향

본 연구에서 채식 식단과 프로바이오틱스 섭취의 장내 미생물 증감에 대한

교란 요인을 최소한으로 조정하기 위하여, 대상자가 프로그램에 입소하여 첫

번째 분변을 채집한 후에 5일 정도의 프로바이오틱스를 포함한 효소식을 했
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다. 이 후 한식 위주의 백투에덴 채식 식단을 섭취하도록 했다. 두번째 분변을

채집하기 전 적어도 10일 이전에 프로바이토틱스 섭취를 멈추도록 하였다. 프

로바이오틱스가 발효유에 제공될 때 투여량의 23.5%(± 10.4%) 정도까지 장내

에서 생존하고(Pochart et al., 1992), 회장 배출의 반감기는 160분

(Bezkorovainy, 2001), 일반적으로 섭취한 프로바이오틱스는 3일 이내 다 배출

된다는 사실과, 발효유에 포함된 Lactobacillus GG를 지원자들에게 먹였을 때

투여를 중단한 후 대상자의 67%가 7일 이내에 섭취한 프로바이오틱스가 대변

에서 사라졌다(Goldin et al., 1992)는 연구결과를 감안할 때 본 연구에 참여한

자들의 미생물 변화의 상당량은 채식 위주 식단의 영향일 수 있다고 사료된

다.

6. 연구의 한계점 및 제안

본 연구에는 아래와 같은 몇 가지 한계점이 있다.

첫째, 사전-사후 연구인데 대조군이 없었기 때문에 채식 위주의 한식 식단

외의 다른 변수의 영향을 통제할 수 없었다는 한계가 있다. 즉, 프로바이오틱

스를 섭취한 효과인지, 섬유질이 풍부한 채식의 효과인지 구별하기가 어렵다

는 것이 한계점이다. 그러나 일반적으로 건강을 증진하고 질병을 예방하거나

치료를 목적으로 식생활을 개선하고자 하는 그룹의 사람들은 채식 위주의 식

단과 함께 프로바이오틱스를 같이 섭취하는 경우가 많기 때문에 두 방법을 동

시에 적용한 효과도 의의가 있다고 하겠다. 하지만 좀 더 정확한 채식 식단의

효과를 측정하기 위하여 두 방법을 분리하고 대조군을 설정하여 연구할 필요

성을 제안한다.

둘째, 대상자가 일반 건강한 사람들이 아니고 각종 만성질환을 가진 사람들
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의 참가율이 46.8%로 높았고(표 7), 평균 연령이 60대 이상이 81.9%로 높은

편이었기(표 5) 때문에 연구결과를 일반화하기에는 한계가 있다. 그러나 만성

질환을 가진 노령층들은 동일한 식생활습관 개선 중재를 통해서 장내 미생물

불균형을 회복하는 것이 젊고 건강한 대상자들보다 더 어렵기 때문에 의미가

있는 결과일 수 있겠다. 젊고 건강한 그룹을 대상으로 채식 식단의 장내 미생

물 균형 회복을 위하여 연구할 필요성이 있다고 제안한다.

셋째, 대상자가 한식 채식 식단의 중재에 들어가기 전 식사 패턴별 장내미

생물의 사전-사후 변화를 분석하지 못했기 때문에 어떤 타입의 식생 패턴을

가진 그룹이 더 많은 장내미생물 균형 회복에 효과적이었는지를 확인할 수 없

었다. 차후에 식품섭취빈도설문지를 받아 사전 식사 패턴별 장내미생물 균형

회복의 효과에 대해서 연구할 것을 제안한다. 특별히 건강에 좋은 식물성 식

이지수(hPDI)는 Bifidobacterium pseudocatenulatum, Bifidobacterium longum

및 Lactobacillus acidophilus와 양의 상관관계가 있었고, Clostridioides

difficile과는 역의 상관관계가 있었다(P<.05). 건강에 해로운 식물성 식이 지수

(uPDI)는 Bacteroides pseudocatenulatum, Bacteroides longum 및

Lactobacillus acidophilus와 역의 상관관계가 있었고 Clostridium difficile(P <

.05)과는 양의 상관관계가 있었다(Aljuraiban et al., 2023)다는 연구결과를 볼

때 모든 식물성 식단이 영양학적으로 동등한 것은 아니라는 것을 알 수 있다.

단순히 육식과 채식으로 구분해서 분석할 때 교란요인을 통제하기 위해서 식

품섭취빈도설문지(FFQ)를 건강에 좋은 식물성 식이지수(hPDI), 건강에 해로

운 식물성 식이 지수(uPDI)로 구분하여 개발하여 좀 더 세분화된 건강 채식

의 장내 미생물에 미치는 영향에 대하여 연구할 것을 제안한다.

마지막으로, 4주간의 비교적 짧은 기간 안에 적은 수의 대상자를 대상으로

장내 미생물의 증감에 대한 효과를 분석하기에는 안정적인 유의성을 확보하는

데 어려움이 있다. 채식 위주의 생활습관을 교육하고 장기적으로 실천할 때
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장내 미생물의 변화를 확인하기 위해서 더 많은 대상자를 확보하여 코호트를

구성하고 추적함으로 채식 식단이 장내미생물의 생태에 어떤 영향을 주는지

더 확고한 인과관계를 확인하는 연구를 제안한다.
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Ⅵ. 결 론

본 연구에서는 식이 패턴이 장내 미생물 불균형에 어떤 관련성이 있는지 알

아 보았다. 잡식 패턴의 식사를 하는 대상자를 모집하여 4주 동안 한식 백투

에덴 채식 식단을 제공하는 중재를 하고 전-후 분변을 채집하여 장내미생물

에 어떤 영향을 주는지 분석하여 다음과 같은 결론을 얻었다.

백투에덴 힐링센터에 입소한 참가자들 중에서 채식 식사 중재 4주 전-후

장내 미생물 풍부도를 비교한 결과 비피도박테리움이 유의하게 증가되었으며

(p=0.005), 락토바실러스가 유의하게 증가되었다(p=0.037). 클로스트리디움은

유의하게 감소되었다(p=0.035). 본 연구는 채식 위주의 식이 패턴이 장내 미생

물 균형을 회복하는데 긍적적인 영향을 미칠 수 있다는 결론을 도출했다. 이

러한 결과는 장내 미생물 불균형으로 인한 만성질환 예방 및 관리에 있어 식

단 조절의 중요성을 시사하며, 향후 장내 미생물 균형 회복을 위한 채식 식단

개발에 기여할 것으로 기대된다.
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부록 2. 백투에덴장 건강기능 식품 원료 원산지 증명서

no 원료명  원산지 비고 

1 차전자피식이섬유 인도 
 

2 가르시니? 보지아추출물 인도 
 

3 난소화성말토덱스트린 
외국산(세르비아, 러시아, 헝가리  

등) 

 

4 밀기울 국내산 
 

5 식물혼합발효분말 국내산 
 

6 콜레우스포스콜리추출물 중국 
 

7 파인애플추출분말 인도 
 

8 결명자추출물분말 국내산 
 

9 서양자두농축분말 미국 
 

10 녹차추출물분말 중국 
 

11 프로바이오틱스 

유산균혼합분말- 국내산 식물성

크림혼합분말[물엿-옥수수: 외국

산], 팜유: 말레이시아, 정제 소금

(국내산)] 
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ABSTRACT

The Relationship Between Dietary Patterns and Gut

Microbial Imbalance

Jin Gyu, Yang

Graduate School of Public Health

Yonsei University

(Directed by Professor Sun Ha Jee, MPH, Ph..D.)

Background: Chronic diseases in modern times (e.g., heart attack, stroke,

diabetes, cancer) are major causes of death and disability, leading to significant

medical costs. Microbiome research is gaining attention as a new field that

evaluates the interaction between the causes of these chronic diseases and lifestyle

factors. Various studies have reported that an imbalance of beneficial and harmful

bacteria in the microbiome (dysbiosis) affects pathological phenomena such as

metabolic diseases, immune diseases, dementia, and depression. This study aims to

experiment with the relevance of a vegetarian diet centered on Korean food in

restoring gut microbial imbalance.

Methods: This study targeted men and women aged 18 to 80 who entered the

Back to Eden Healing Center from March to April 2024. Participants engaged in a

health promotion program for four weeks, which included stress management,

fresh air breathing, temperate living, rest, exercise, and a predominantly vegetarian
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diet. Data were collected using questionnaires on general characteristics, lifestyle

habits, and health status, and analyzed using IBM SPSS Version 25.0.

Results: The study selected 77 volunteers (41.6% male, 58.4% female) from

participants at the Back to Eden Healing Center as the experimental group. Of

these, 81.9% were aged 60 or older, and 46.8% reported being in poor health. A

comparison of gut microbial abundance before and after the four-week vegetarian

diet intervention showed a significant increase in Bifidobacterium, beneficial to the

host (p=0.005), and a significant increase in Lactobacillus (log CFU/g, p=0.037).

Clostridium, which has many species that negatively affect the host, significantly

decreased (log CFU/g, p=0.035). Bacteroides, which can be beneficial or harmful

depending on the situation, increased but was not significant.

Conclusion: This study concluded that a predominantly vegetarian diet

positively impacts restoring the balance of gut microbiota. These results suggest

the importance of dietary control in preventing and managing chronic diseases

caused by gut microbial imbalance and are expected to contribute to the

development of vegetarian diets for restoring gut microbial balance in the future.

Key words : Microbiome, Gut microbial imbalance, Bifidobacterium, Lactobacillus,

Clostridium, Bacteroides, Vegetarian diet, Chronic disease
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