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Abstract 

 

Diabetes is one of the leading causes of death in Korea, with its prevalence continuously increasing and imposing a substantial 

socioeconomic burden. This study aimed to investigate interindividual differences in postprandial glycemic response (PPGR) 

among Koreans and to develop a personalized predictive model for blood glucose response. Healthy and prediabetic participants 

consumed test foods containing 50 g of glucose or 20 g of carbohydrates, and blood glucose levels were monitored for 2 hours 

post-consumption. Associations between blood glucose responses, genetic polymorphisms, and gut microbiota composition were 

analyzed. The SLC30A8 (rs13266634) variant showed a significant negative correlation with PPGR after bread consumption, 

while the MTNR1B (rs10830963) variant exhibited a positive correlation following glucose intake (p<0.05). Among gut 

microbiota, Subdoligranulum was negatively associated with glucose-induced PPGR, whereas Parabacteroides showed a positive 

association with certain foods (p<0.05). Additionally, specific genera such as Prevotella, Bifidobacterium, and Faecalibacterium 

were differentially related to PPGR depending on the food type. These findings provide fundamental evidence for developing a 

Korean-specific predictive model of blood glucose response by integrating genetic and microbial factors and contribute to 

advancing precision nutrition. 

 
1. 연구 배경 
당뇨병은 우리나라 주요 사망 원인 중 하나로, 유병률이 

지속적으로 증가하고 있는 대표적인 만성질환이다. 2020년 

기준 성인 당뇨병 유병률은 16.7%로 보고되었으며, 약 

526만 명이 당뇨병을 앓고 있는 것으로 추정된다. 당뇨병은 

신경병증, 신부전, 시력 손실, 심혈관질환 등 다양한 

합병증을 유발하여 삶의 질을 저하시킬 뿐 아니라, 의료비 

증가와 생산성 저하를 초래하여 사회경제적 부담을 

가중시키고 있다. 특히, 고혈당·고혈압·이상지질혈증 등 

대사이상증후군의 동반 유병률이 높아지고 있어 효과적인 

관리 전략이 절실하다. 

이에 국제당뇨병연맹(International Diabetes Federation, 

IDF)은 환자 중심의 통합적 맞춤형 관리체계의 필요성을 

강조하며, 혈당 측정, 데이터 분석, 피드백, 환자 맞춤형 

관리지침을 통합한 기술 기반 관리 모델인 iPDM(integrated 

personalized diabetes management)을 제시하였다. iPDM은 

환자의 자가 관리 능력을 향상시키고 장기적인 치료 효과를 

개선하기 위한 전략으로 제안되고 있으나, 실제 임상에서는 

여전히 목표 혈당에 도달하지 못하는 환자가 다수 존재하며, 

단순한 생활습관 교정만으로는 충분한 치료 효과를 얻기 

어려운 실정이다. 

Zeevi 등[1]의 연구에서는 동일한 식사를 제공받은 사람들 

간에도 식후 혈당 반응(Postprandial Glycemic Response, 

PPGR)이 크게 다름을 보고하였다. 이러한 차이는 개인의 

유전적 요인뿐 아니라 식사 패턴, 수면, 신체활동, 장내 

미생물, 생활습관 등 다양한 생물학적 요인에 의해 결정되는 

것으로 알려져 있다. 이에 따라 개인의 대사적 특성을 

고려한 맞춤형 식사 처방이 필요하다는 인식이 확산되고 

있으며, 최근에는 기계학습(machine learning) 기법을 이용해 

식후 혈당 반응을 예측하고 개인별 맞춤형 식단을 

설계하려는 시도가 활발히 이루어지고 있다. 

또한 연속혈당측정기(Continuous Glucose Monitoring, 

CGM)의 보급으로 개인의 혈당 반응을 실시간으로 추적할 

수 있게 되면서, 다양한 식품 섭취 후 혈당 변화를 정밀하게 

분석할 수 있는 환경이 조성되었다[2, 3]. 그러나 현재까지의 

관련 연구는 대부분 서구인을 대상으로 수행되어 왔으며, 

식습관, 유전적 배경, 장내 미생물 구성 등에서 서구와 

차이를 보이는 한국인을 대상으로 한 연구는 부족한 

실정이다. 실제로 국내 연구에서는 서구식 식단 기반의 예측 

모델을 적용할 경우 예측 정확도가 낮게 나타나는 등, 

한국인의 식습관과 대사 특성을 반영한 별도의 연구가 

필요함이 제기되고 있다. 

따라서 본 연구는 한국인을 대상으로 다양한 식품 섭취 후 

혈당 반응을 분석하고, 식사 구성, 생리·생화학적 요인, 

유전적 요인, 장내 미생물 등 복합적 요인을 통합적으로 

평가함으로써 개인 간 혈당 반응의 차이를 규명하고자 

하였다. 이를 통해 한국인 맞춤형 혈당 반응 예측 모델을 

개발하고, 향후 개인 맞춤형 영양관리 및 정밀영양(precision 

nutrition) 실현을 위한 기초자료를 마련하는 것을 연구의 

궁극적 목적으로 한다. 

 
2.연구 방법 
연구는 건강인 또는 반건강인을 대상으로 다양한 식품 

섭취에 따른 혈당 변화 추이를 확인하고 개인의 혈당 

민감도 및 혈액 생화학적 지표, 유전자, 장내미생물 등을 

통한 개인맞춤형 식이접근법을 이용함으로써 개인의 혈당 

변화를 예측하고 개인맞춤형 식단 제공을 위한 알고리즘을 

개발하기 위해 임상시험을 실시하였다. 또한 과학적, 윤리적 

연구 진행을 위해 경남대학교 생명윤리위원회(Institutional 

Review Board; IRB)의 승인을 받아 진행하였다(승인번호: 

1040460-A-2021-050). 



 

그림 1. CONSORT(임상시험 통합보고기준) 흐름도 

 식품 섭취 후 혈당 반응(postprandial glycemic response, 

PPGR)을 평가하기 위해 두 차례에 걸쳐 실시되었다. 1차 

실험에서는 대상자가 10시간 이상 금식 후 포도당 50 g 

또는 탄수화물 20g에 해당하는 시험식품을 섭취하였으며, 

섭취 후 2시간 동안 모세혈 당을 측정하여 

증가곡선하면적(incremental area under the curve, iAUC)을 

산출하였다. 유전자 분석을 위해 참여자로부터 전혈 2 mL를 

EDTA 처리 튜브에 채혈하여 냉동 보관 후 DNA를 추출하고 

식생활 및 대사 관련 단일염기다형성(single nucleotide 

polymorphism, SNP)을 포함한 유전형(genotyping) 분석을 

수행하였으며, 장내미생물 분석을 위해 참여자는 대변 1 g을 

멸균 용기에 수집하여 제출하였으며, 16S rRNA 유전자 서열 

분석을 통해 미생물 군집 구성과 다양성(α-, β-diversity)을 

산출하였다. 

 

3. 연구 결과 
포도당 50 g에 상응하는 식품(포도당, 식빵, 

식빵+무가당버터, 식빵+다크초콜릿, 과당)을 섭취한 후 

2시간 동안 혈당 변화를 측정하였다. 평균(±SD) PPGR은 

포도당 53.3 ± 24.2, 식빵 39.3 ± 16.4, 식빵+무가당버터 32.0 

± 15.2, 식빵+다크초콜릿 31.1 ± 14.8, 과당 12.8 ± 9.7 

mg/dL·h로 나타났다. 동일한 탄수화물 함량임에도 포도당에 

비해 다른 식품의 혈당 반응은 낮았으며, 이는 식품 내 지방 

및 단백질이 위 배출을 지연시켜 혈당 상승을 완화한 

결과로 해석된다. 과당은 GI가 낮고 간에서 대사되어 인슐린 

분비를 직접적으로 자극하지 않아 가장 낮은 PPGR을 

보였다(그림 2).  

그림 2. 포도당 50 g 및 동일 포도당량 함유 식품 

섭취 후 혈당 변화 

포도당 및 포도당 50 g에 해당하는 식품 섭취 후 2시간 

동안의 혈당 반응(iAUC)과 주요 유전자 변이 간의 연관성을 

분석하였다. Pearson 상관분석과 회귀분석 결과, SLC30A8 

유전자(rs13266634)는 식빵, 식빵+무가당버터, 

식빵+다크초콜릿 섭취 후 혈당 반응과 유의한 음의 

상관관계를 보였으며(p<0.05), MTNR1B 

유전자(rs10830963)는 포도당 섭취 후 혈당 반응과 유의한 

양의 상관성을 나타냈다(p<0.05). 반면 GCK(rs4607517) 및 

KCNJ11(rs5219) 유전자는 유의한 연관성을 보이지 

않았다(표 1).  

 

표 1. 유전자 변이별 포도당 50 g 및 동일 포도당량 

함유 식품 섭취 후 혈당 변화 

 

포도당 및 포도당 50 g에 해당하는 식품 섭취 후 2시간 

동안의 혈당 반응(iAUC)과 장내 주요 균속 간의 연관성을 

분석하였다. 평균 상대 abundance 상위 10개 균속을 

대상으로 Pearson 상관분석 및 회귀분석을 수행한 결과, 

Subdoligranulum의 상대 abundance는 포도당 섭취 후 

혈당 반응과 유의한 음의 상관관계를 보였으며(p<0.05), 

Parabacteroides는 식빵+무가당버터 섭취 시 혈당 반응과 

유의한 양의 상관성을 나타냈다(p<0.05)(표 2). 

 

 



표 2. 장내미생물 구성별 포도당 50 g 및 동일 

포도당량 식품 섭취 후 혈당 변화 

총 24종의 간식을 대상으로, 섭취 전후 각각 2시간 동안 

공복 상태를 유지하며 간식 섭취 후의 혈당 변화를 

측정하였다. 각 식품 섭취에 따른 혈당 변화 곡선을 

기반으로 개인별 식후혈당반응(Postprandial Glycemic 

Response, PPGR)을 분석하였다(그림 3). 
 

그림 3. 탄수화물 20 g에 해당하는 식품 섭취 후 

혈당 변화 

특정 유전자 다형성과 탄수화물 20 g을 기준으로 한 
식품 섭취 후 혈당 반응 간의 상관성을 평가하기 
위해 Pearson 상관분석 및 단순 선형 회귀분석을 
실시하였다. 분석에 포함된 유전자는 총 
4종(rs13266634, rs4607517, rs10830963, rs5219)이었다. 
Pearson 상관계수(r)는 -1에서 +1 사이의 값을 

가지며, 0에 가까울수록 상관성이 약함을 의미한다. 
분석 결과, 대부분의 유전자–식품 조합에서 
상관계수의 절대값이 0.200 미만으로 나타나 
전반적으로 낮은 수준의 선형 상관성을 보였다. 개별 
항목을 살펴보면, rs4607517과 아이스크림 섭취 후 
혈당 반응 간의 상관계수는 r=0.208, p=0.059로 다소 
높은 상관성을 보였으나, 통계적으로 유의하지 
않았다(p>0.05). 또한 rs5219와 씨리얼 섭취 후 혈당 
반응 간의 상관계수는 r=0.201, p=0.066으로 역시 
유의하지 않았다(표 3). 
 

표 3. 유전자 변이별 탄수화물 20 g 함유 식품 섭취 

후 혈당 변화 

 

  



 

일부 식품에서 특정 균속과의 유의한 상관관계가 

관찰되었다. Prevotella는 바나나와 우유, Bifidobacterium은 

오렌지, Faecalibacterium은 쿠키·우유·피자, Parabacteroides는 

사과, Alistipes는 아이스크림과 오렌지주스 섭취에서 각각 

양의 상관관계를 보였다. 반면, Sutterella와 Collinsella는 

치즈케이크 섭취 시 음의 상관관계를 나타냈다(p<0.05)(표 

4). 

 

 

 

표 4. 장내미생물 구성별 탄수화물 20 g 섭취 후 

혈당 변화 
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