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Abstract

Conventional nutrition services involve producer-
oriented approaches without considering the differ-
ences in the characteristics and circumstances of each 
individual, whereas personalized nutrition services are 
consumer-oriented concepts that provide products 
and services for maintaining optimal health condi-
tions based on the genetic, physiological, and meta-
bolic characteristics of individuals, with these products 
based on balanced nutrition and healthy living. Cur-
rently, methods for evaluating dietary habits, monitor-
ing dietary behaviors, deep phenotyping, and metabo-
typing via microbiota profiling, as well as methods for 
predicting big data by using machine learning, have 

been previously studied in Korea and abroad. With the 
development of medical technology and the improve-
ment of hygiene, the demand for personalized nutrition 
and health services for healthier, happier, and more sat-
isfying lives is rapidly increasing. Therefore, based on 
scientific technologies, attempts are needed to advance 
these services into global personalized markets and to 
boost the global competitiveness of countries and com-
panies.

Keyword: personalized nutrition, precision nutrition, 
prediction, single nucleotide polymorphism, big data
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맞춤형 영양서비스를 위한 과학기술과 해결과제특집:

서론 

제레미 리프킨이 ‘소유의 종말(The age of access)’
에서 미코노미(Meconomy)를 언급한지 20년, 이제 
이 용어는 ‘나를 위한 소비’라는 의미로 확장되어 사
용되고 있다. 그리고 2010년 중반 이후 영양 및 건강 
분야와 접목되기 시작한 미코노미는 개인 맞춤형 영
양 서비스(personalized nutrition service)를 세상에 등
장시키는 발판이 되었다.

전통적인 영양 서비스는 각 개인의 특성과 상황의 
차이에 대한 고려없이 하나의 솔루션으로 접근하여 
동일한 함량, 유사한 형태의 제품과 서비스를 제공하

는, 생산자 중심의 방식이었다. 반면 개인 맞춤형 영
양 서비스는 개인의 유전적, 생리학적, 대사적 특성

에 따라 최적의 건강 상태를 유지할 수 있는 제품과 
서비스를 제공하는 소비자 중심의 개념으로, 생활습

관, 주변 환경, 식습관 등 저마다 다른 개인의 특성이 
고려되어야 소기의 목적, 즉 균형잡힌 영양과 건강

한 삶을 도모할 수 있다는 생각에 그 기반을 두고 있
다. 개인 맞춤형 영양 서비스가 등장하게 된 것에는 
유전체, 대사체, 장내 마이크로바이옴 연구 등의 진
행으로 인한 새로운 과학적 사실들의 발견, 분석 및 
예측 능력의 고도화와 이러한 과학 기술의 발전을 통
해 과거에는 그 의미를 몰랐던 데이터들의 가치를 재
발견하게 된 것 등이 그 원동력이 되었다고 할 수 있
다. 예를 들어 유전자가 동일한 쌍둥이의 경우, 키는 
유전자의 영향을 강하게 받아 유사하게 나타나지만 
영양 상태와 건강 상태는 생활습관, 주변 환경, 식습

관, 장내 마이크로바이옴 등에 따라 다르게 나타날 
수 있다는 것이 밝혀지며(Berry et al., 2020) 유전자

만이 아니라 영양 등의 다른 요소들에도 주목하기 시
작하였으며, 섭취한 영양성분들이 체내에서 어떻게 
대사되고 작용하는지 관찰할 수 있는 기술을 통해 보
다 적절한 영양 성분을 적합한 형태로 제공할 수 있
게 되었다. 또한 최근에는 이러한 데이터들을 웨어

러블 디바이스를 통해서도 수집할 수 있게 되어 보다 
강력한 근거를 가지고 개인 맞춤형 서비스를 제공할 
수 있게 되었다.

제외국에서는 많은 회사들이 일찍이 이러한 추
세에 주목하고 유전자, 영양 상태, 건강 상태 등

을 평가하여 그 결과를 바탕으로 식이보충제, 식단 
등을 제공하는 서비스를 제공해왔다. 예를 들어, 
Persona (https://www.personanutrition.com)와 Care/
of (https://takecareof.com)는 생활습관, 식습관 및 
DNA 검사 결과를 바탕으로 적합한 식이보충제를 추
천하고 제품을 조합하여 1일 1회 섭취할 수 있도록 
포장하여 제공하고 있으며, Teloyears (https://www.

teloyears.com)는 혈액 샘플을 통해 노화에 따라 변화

한다고 알려진 텔로미어 길이를 측정하여 항산화 제
품을 추천하고 개인의 생활습관 개선점을 제시해주

고 있다. 또한 DayTwo (https://www.daytwo.com)는 
혈액 생화학적 지표, 생활습관, 분변 샘플 분석을 바
탕으로 식사에 대한 혈당 반응을 평가하고 전반적인 
식사 계획을 주는 서비스를 제공하고 있다. 이처럼 
미국, 일본, 이스라엘 등 다양한 나라에서 혈액 지표, 
DNA, 식습관/생활습관 질문 등을 통해 개인의 상태

와 상황을 평가하고 이에 맞는 솔루션을 추천하는 서
비스들이 활발하게 이루어지고 있다. 

국내의 건강기능식품 산업계에서도 이러한 트렌

드에 주목하고 개인의 건강정보 및 유전정보를 활용

하여 개인에게 적합한 건강기능식품을 추천하는 서
비스를 시도하고 있다. 하지만 규제의 제한으로 인하

여 완제품 형태의 제품을 추천하는 수준에 그치고 있
으며 제외국처럼 개인이 하루에 필요한 제품을 섭취

하기 편한 형태로 제공하고 있지는 못하고 있는 실정

이다. 건강기능식품에 관한 법률 에서는 소비자를 
위해 최종 포장된 건강기능식품을 다시 작은 단위로 
나누어 포장하는 것을 금지하고 있는데, 이는 하루 
혹은 한 번에 섭취할 수 있도록 하는 소분 서비스가 
이루어지는 데 장벽이 되고 있다. 물론 이 규정은 최
종 포장된 제품의 경우 유통기한까지 품질이 보장되

는 데 반해 소분된 제품의 경우에는 품질 관리에 대
한 보장이 이루어질 수 없다는 우려에서 기인한 것이

나, 소비자 입장에서의 섭취 편의성 증진, 그리고 높
은 편의성을 통한 섭취 준수율 증가, 건강한 삶의 획
득이라는 궁극적 목표를 달성하는 것과 충돌하고 있
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는 것이 사실이다. 또한 앞서 언급한 바와 같이 제외

국에서는 개인에 대해서 생활 습관, 식습관, 영양 상
태 등을 평가하고 이를 바탕으로 제품을 추천하며 추
천한 제품을 섭취하기 쉽도록 소분해주는 서비스가 
광범위하게 이루어지고 있으며, 우리나라에서도 해
외 직접구매를 통해 이러한 서비스를 이용할 수 있는 
상황이므로 도리어 국내 기업에 대한 역차별에 대한 
우려가 있는 형편이다. 또한 제외국 소비자와 비교하

여 국내 소비자들의 선택권을 제한하고 있다는 지적

도 제기될 수 있다.

이러한 규제의 제한점을 극복하고 국내 소비자에

게 다양하고 소비자 중심적인 솔루션을 제공하기 위
하여 2020년 국내 16개 건강기능식품 산업체들은 규
제샌드박스를 통해 소비자의 식습관과 영양 상태를 
평가하여 제품을 추천하고 소분하는 서비스를 시작

하였다. 이 외에도 영양 평가뿐만 아니라 유전자 분
석, 장내 마이크로바이옴, 모발, 피부진단기기, 대사

체 분석 등의 새로운 기술을 이용하여 개인에게 적합

한 건강 솔루션을 제공하려는 시도들이 국내에서 다
양한 산업체들을 통해 활발히 이루어지고 있다.

본 총설에서는 개인 맞춤형 영양을 넘어 정밀영

양을 위한 과학적 접근 방법으로서 식습관의 평가 
방법, 식행동 모니터링 방법, deep phenotyping 방
법, metabotyping 방법, microbiota profiling 방법, 
phenotypic flexibility를 이용한 방법, 머신러닝을 
이용한 빅데이터를 통합하여 예측하는 방법들에 

대해 간단히 설명하고자 한다.

본론

개인 맞춤형 영양이란

개인 맞춤형 영양은 각 개인의 다른 유전적 특성

(single nucleotide polymorphism, SNP)으로 인하여 
식품 섭취에 따른 건강 상의 반응이 달라질 수 있다

는 개념과 함께 시작되었다 (Ferguson et al., 2016). 
Human genome 지도가 완성된 이후 식단에 대한 대
사 반응의 개인간 차이와 유전적 요인간의 관련성

에 관한 많은 과학적 연구결과가 축적되기 시작하

면서 수많은 유전자와 유전다형성이 영양소 섭취와 
관련되어 있다는 점이 밝혀지고 있다 (McMahon et 
al., 2014; Ouellette et al., 2014; Palatini et al., 2009; 
Rudkowska et al., 2015; Tremblay et al., 2015; Vallee 
Marcotte et al., 2016). 이들 유전다형성과 영양소 대
사와의 관계는 임상결과로서 유의미한 결과가 입증

되어야 하며 아직까지 많은 연구결과가 축적되어야 
함에도 불구하고 민간 부문에서 이들 결과를 이용한 
사업이 이미 시작되고 있고 일부 결과는 매우 성공적

으로 발전되고 있다 (Ozdemir and Kolker, 2016). 하
지만 대부분의 과학적 결과들은 정밀영양은 유전적

인 정보만으로는 해결될 수 없다고 결론을 내리고 있
다 (Ferguson et al., 2016). 유전적인 정보 이외에 생

그림 1. 정밀 영양을 이루는 요소 (de Toro-Martin et al., 2017)
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활습관에 대사체, 장내미생물 등의 모든 요인들이 복
합적으로 고려되어야 할 것이라는데 과학자집단들

이 모두 동의하고 있는 것이다 (그림 1). 
최근에는 기계학습 알고리즘을 사용하여 건강상

태를 예측하는 개인 맞춤영양을 구현하는 시도가 이
루어지고 있다. 생활습관, 식습관, 생화학적 바이오

마커, 장내미생물 등의 다양한 feature를 빅데이터로 
통합하고 이를 여러 번의 반복적인 기계학습을 통하

여 최적의 예측 지표를 찾아내는 기술이 개발되고 있
다 (Kim et al., 2021; Zeevi et al., 2015). International 
Society of Nutrigenetics /Nutrigenomics (ISNN)의 발
표에 따르면 앞으로의 정밀영양은 전통적인 영양 가
이드라인을 연령, 성별, 사회적 상태에 따라 구분하

는 수준과 정교한 표현형의 차이에 따른 개인적인 접
근, 특정한 식품에 따라 다르게 반응하는 유전적인 
차이까지 구분하는 수준으로 나누어질 수 있다고 하
고 있다 (그림 2).

정밀 영양이란

Ferguson 등(2016)에 따르면 영양소 섭취에 대

한 개인의 반응은 대사적 요인, 환경적 요인, 사회

적 요인, 유전적 요인 간의 상호작용에서 비롯된다 
(Ferguson et al., 2016). 개인의 게놈 분석은 식이 중
재 및 치료에 대한 반응자와 비반응자를 구별할 수 
있고 개인 맞춤형 영양은 유전적 배경 (Vesnina et al., 
2020)과 더불어 식품 과민성, 선호도, 알레르기를 포
함한 생물학적 다양성과 문화적 다양성에 따라 달라

진다 (Martinez et al., 2014). 
전통적인 개인 맞춤형 영양의 개념은 개인의 요구

와 선호도에 따라 식단을 조정하는 것이었다. 고효율

(high-throughput) 기술의 발전과 함께, 특정한 영양

적 패턴에 대한 반응 유무를 예측하기 위해 유전 정
보를 사용함으로써 정밀 영양은 질병 발생을 감소시

키고 예방하는 데에 기여할 수 있게 되었다 (Kwon, 
2019). 개인 맞춤형 영양은 특정 식품 또는 영양소의 
양이 개인의 DNA 서열에 따른 질병 발생 위험을 다
소 변화시킬 수 있다는 원칙에 기초한다 (Bush et al., 
2020; Kang, 2013a).

정밀 영양은 다음과 같은 세 가지 수준에서 시작되

는 것으로 생각할 수 있다 (Gibney and Walsh, 2013). 
(1) 연령, 성별 및 사회적 결정요인별 인구 집단에 대
한 일반적인 지침에 기초한 전통적인 영양; (2) 개인

의 현재 영양적인 상태에 대한 표현형 정보가 추가된 
개별화된 영양; (3) 희귀하거나 일반적인 유전자 변
형에 기초한 유전자형 유도 영양. 

최종적으로 영양유전학(nutrigenetics)과 영양유전

체학(nutrigenomics)의 발전과 함께, 라이프스타일 
요인과 유전학의 조합에 기반한 영양적 중재가 가능

하도록 지식의 기반을 구축해야 할 것이다 (Juma et 
al., 2014).

맞춤형 영양서비스 과학

식습관 기반

Food Frequency Questionnaire (FFQ), 24시간 회
상법(24-h dietary recall, 24H), 식이 기록(dietary 
record, DR) 및 식이 이력(dietary history, DH)과 같
은 주관적 기억 기반 식이 평가 방법(memory-based 
dietary assessment methods, M-BM)의 한계는 오랫

그림 2. International Society of Nutrigenetics/Nutrigenomics (ISNN)에 의한 세 가지 수준의 정밀 영양 (Ferguson et al., 2016)
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동안 보고되어 왔으며, 현재에도 계속하여 의문이 제
기되고 있다 (de Toro-Martin et al., 2017). 자가 보고 
(self-reported) 데이터에 내재된 회상 편향외에도, 
높은 비용, 긴 소요시간, 반복적인 측정으로 인해 의
도치 않게 대상자의 식습관에 변화가 생길 수 있다는 
것이 제한점으로 지적된다. 신뢰할 수 있는 식단 평
가가 식단에 의한 신진대사적 결과를 해석하는 데 핵
심적이기 때문에, 이러한 문제들의 극복을 목표로 하
여 많은 대안들이 제시되고 있다 (Scherr et al., 2017).

Mediterranean Diet Adherence Screener (MEDAS)

는 시간이 많이 소요되는 기존의 FFQ의 제한점

을 보완하는 간단한 14 포인트 계측기로 구성된다 
(Schroder et al., 2011). 최종 MEDAS 점수는 0 (최
저)부터 14(최고)까지며, Martinez-Gonzalez (2012)
에 의해 개발된 9개 항목과 지중해 음식 소비 빈도에 
대한 세 가지 질문(견과류/주, 설탕 첨가 음료/일, 마
늘, 양파 및 올리브 오일 첨가 토마토 소스/주) 및 스
페인식 지중해 음식 소비습관에 대한 두 가지 질문  
(주요 지방 공급원으로써의 올리브오일, 소, 돼지 
등 적색육류와 닭, 토끼, 칠면조 같은 흰색육류에 대
한 선호도)으로 구성된다 (Martinez-Gonzalez et al., 
2012; Schroder et al., 2011). 

총체적 접근법을 사용한 Mediterranean Lifestyle 
index (MEDLIFE) (Sotos-Prieto et al., 2015)는 식 
품 소비에 대한 전통적인 평가에 physical activity 
(PA)와 사회적 상호작용을 접목시킨 최초의 지표이

다. MEDLIFE 지수는 Alternate Healthy Eating Index 
(AHEI), alternate Mediterranean Diet Index (aMED) 
및 MEDAS와 함께 검증되었으며, 28개 항목으로 구
성되고 세 개의 블록으로 구분된다. 처음 두 블록은 
이전의 MEDAS 지수처럼 음식 소비 빈도와 지중해

식 식습관을 추정하는 데 사용되고, 세 번째 블록은 
PA(주당 150분 이상 또는 하루 30분 이상 조깅, 빠르

게 걷기, 춤추기 또는 에어로빅)와 사회적 습관(앉기, 
텔레비전 시청 또는 컴퓨터 앞에서 보내는 시간, 잠
자기 또는 친구들과 어울리기)에 대한 6가지 항목으

로 구성된다. MEDLIFE 지수는 지중해 라이프스타

일의 일부인 음식 소비 이외의 다른 변수를 최초로 

측정하는 지표로, 대사 질환과 식생활/생활 방식 간
의 연관성 테스트의 개선과 지중해 라이프스타일의 
준수 측정 향상에 도움이 될 것으로 기대된다.

Sevilla-Villanueva 등(2017)에 따르면 최근 궤적 
분석을 이용한 준수도 평가를 통해 연구자들은 영
양 중재 중에 참가자들이 어떻게 개선되는지 관찰 할 
수 있다고 보고했다 (Sevilla-Villanueva et al., 2017). 
이 인공지능 기반 접근법은 Integrative Multiview 
Clustering에 따라 각 개인의 유형을 고려하고, 65개
의 지표를 두 블록으로 나누어 그룹화하였다. 이 두 
블록은 건강상태를 설명하는 기준 블록과 식습관과 
PA를 설명하는 습관 블록으로 구성된다. 이 접근방

식은 중재 그룹 내에서 식이 변화를 밝혀낼 수 있고 
그들의 특정한 식단 궤적에 따라 대상자들을 구별할 
수 있다고 보고했다. 

최근 식품 및 에너지 섭취를 평가하기 위한 대체 
기술의 개발과 관련하여, 보다 정확한 방법으로 식
품 소비량을 측정하는 새로운 방법이 등장하고 검
증되고 있다. 원격 식품 촬영 방법(Remote Food 
Photography Method, RFPM)이라고 하는 식품 이미

지 기반 방법으로, 에너지 및 영양소 섭취 측정에 대
해 일반 FFQ보다 개인별 준수를 더 잘 감지할 수 있
는 저렴하고 간편하며 신뢰할 수 있는 방법으로서 제
시되었다 (Martin et al., 2012; Martin et al., 2009). 이 
방법은 참가자들이 휴대폰 카메라로 식사 및 접시 이
미지를 캡처하는 것이다. 캡처된 이미지들은 에너지

와 영양소 섭취량을 추정하는 서버로 보내진다. 손
목 동작 추적을 기반으로 한 또 다른 방법은 웨어러

블 기기(시계 모양)로 음식 섭취를 모니터링하여 일
상생활에서 일관된 에너지 섭취 측정값을 제공하는 
것이다 (Dong et al., 2012). 이러한 방법들은 여전히 
보완이 필요하지만, 에너지 섭취를 추정하는 것에 초
점을 맞춘 식단 모니터링을 최적화하고 영양 중재의 
준수 여부를 평가할 수 있을 것으로 생각되고 있다 
(Archundia Herrera and Chan, 2018).

식행동(Food behavior) 기반

총 음식 섭취량 측정 외에도 우리가 하루 종일 음
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맞춤형 영양서비스를 위한 과학기술과 해결과제특집:

식을 섭취하는 빈도, 점심이나 저녁을 먹는 시간, 그
리고 간식 섭취 등 추가적인 사항들이 고려되어야 한
다 (de Toro-Martin et al., 2017). 시간 경과에 따라 
개인이 섭취하는 식품의 양을 정확하게 정량화할 수 
있는 척도인 Universal Eating Monitor (UEM)과 같
은 혁신적인 기술이 개발되고 있다 (Mattfeld et al., 
2017). 처음에는 제한되지 않는 식생활을 모니터링

하기 위해 고안되었지만, 현재는 제한된 조건에서만 
사용할 수 있다. 그럼에도 불구하고, 먹는 속도, 한입 
크기 또는 음식 대 음료 비율과 같은 다양한 식행동 
지표를 모니터링하는 UEM의 능력은 이 도구를 정밀 
영양에 있어 유용한 장치로 만든다. 또한 Automatic 
Ingestion Monitor (AIM)은 간식 또는 야식을 먹거나 
주말에 과식을 하는 등 음식 섭취 행동을 모니터링하

고 자유로운 생활 환경에서의 식행동을 분석하도록 
설계된 웨어러블 장치이다 (Fontana et al., 2014). 이
와 관련하여, AIM은 식행동 측정을 가능하게 하는 
세 가지 센서(턱 동작, 손 동작 및 가속도계)를 사용

한다. 이러한 두가지 시스템은 식행동에서 개인 간 
차이를 설명하기 위해 어떻게 기술이 구현될 수 있는

지 보여주는 예시이다.

식행동에 있어 활동주기, 생리학적 주기, 생리학

적 기능 조절의 상호작용은 중요한 부분이다(Potter 
et al., 2016). ONTIME 연구 결과, 식사 타이밍, 유
전학 및 체중 감소 간의 상호 작용에 초점을 맞춘 임
상 실험에서 PLIN1 locus의 변종 보균자 중이른 점심

을 먹은 그룹(15:00 이전)보다 늦은 점심을 먹은 그
룹(15:00 이후)에서 체중 감소가 더 낮았다. Garaulet 
등은 PER2 변종 보균자들이 과도하게 간식을 섭취

하고 식단에 대하여 스트레스와 지루함을 느끼는 등
의 비정상적인 행동을 보였다고 보고했다 (Garaulet 
et al., 2016).

두 개의 다른 최근 연구 결과는 예정된 식행동에서

생물학적 주기와 연관된 유전자의 관련성을 강조

했다 (Garaulet et al., 2010). 첫 번째 연구에서는 지
중해식 식단과 저지방 식단을 이용한 SNP 간의 상호

작용을 올리브오일과 심혈관계 예방(CODIOPREV)

임상시험(ClinicalTrials.gov:NCT00924937)에서 

관상동맥질환 환자 897명을 대상으로 테스트했

다 (Gomez-Delgado et al., 2015). 12개월의 실험후 
hsCRP 수치와 고밀도 지방단백질/아폴리포단백질 
A1(HDL/ApoA1) 비율에 대한 rs4580704와 저지

방 식사 패턴 사이에 유의한 상호작용이 발견되었

다. 특히 저지방 식단 섭취 후, rs4580704 주요 대립

유전자 (CC)는 소수 대립유전자 (GG + CG) 대비 
HDL/ApoA1 비율 (~4% 대 ~1.2%; p < 0.029)이 증
가했고, CRP 수준이 유의하게 감소했다 (~42% vs. 
~12.5%; p < 0.001). 이러한 연구결과는 염증이나 이
상지질혈증과 같은 일부 대사장애가 24시간 주기 리
듬의 유전적 배경에 기초한 맞춤형 영양 솔루션으로 
개선될 수 있음을 시사한다.

반면, Dashti 등(2014) 인슐린 저항성에 대한 CRY1 
locus, rs2287161 및 탄수화물 섭취 간의 상호작용을 
확인하였다 (Dashti et al., 2014). 그 결과, rs2287161 
희귀 대립유전자를 가진 사람에서 대해  탄수화물의 
섭취가 증가할수록 HOMA-IR과 공복 인슐린이 유
의적으로 증가하였다.

이러한 연구는 식품에 포함되어 있는 성분이 어떻

게 생리학적 주기와 상호작용하고 대사 과정에 어떠

한 영향을 미치는지에 대한 연구이다. 이러한 발견은 
비만과 관련된 대사 장애를 극복하기 위한 맞춤형 영
양 프로그램을 개발할 때 주변 유전적 다양성 고려해

야 한다는 것을 의미한다 (Asher and Sassone-Corsi, 
2015).

신체활동 기반

정밀 영양을 위하여 physical activity (PA)의 모니

터링은 중요하게 고려되어야 한다. 예를 들어, 앉아

서 생활하는 습관은 심장 대사 질환을 야기 하는 주
요 요인 중 하나로 간주된다(de Toro- Martin et al., 
2017; Hill et al., 2012). 따라서 최적의 식단은 개인

이 현재 하고 있는 것 뿐만 아니라 해야 하는 것에 
대해서도 맞춤형으로 제공되어야 한다 (Betts and 
Gonzalez, 2016). 

Bouchard 등(2012)에 따르면 심혈관 질환 
(cardiovascular disease, CVD) 및 제2형 당뇨병 (type 
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2 diabetes, T2D) 위험 인자에 관하여 신체활동을 변
화시키는 경우 일부 혈장 high-density lipoprotein 
cholesterol (HDL-C)의 감소 또는 수축기 혈압의 증
가, 공복 혈장 인슐린 및 혈장 triglyceride (TG) 수치 
증가와 같은 반응을 경험할 수 있다고 보고되었다. 

따라서 맞춤형 식이 추천은 개인의 PA 프로파일을  
고려해야 한다. 또한 개인간의 신체활동율의 변화는 
맞춤형 영양 조언 시 관련이 있을 뿐만 아니라, 시간

에 따른 개인의 신체활동율의 변화도 관련이 크다. 
이와 관련하여 최근 연구는 표준화된 PA 중재로 인
한 인슐린과 포도당의 변화에 대해 보고하였다. 주
로 앉아서 지내는 171명의 복부비만을 가진 성인을 4
개의 그룹(비운동, 적은 양의 저강도 운동, 많은 양의 
저강도 운동, 많은 양의 고강도 운동)에 무작위로 배
정하고, 24주 간 일주일에 5회 러닝머신을 타도록 하
였다. 약 80%의 대상자는 PA 강도와 무관하게 인슐

린과 포도당 수치를 개선하지 않았다. 이러한 결과는 
정밀 영양에서 개인의 다양성이 고려되어야 한다는 
것을 강조한다 (de Lannoy et al., 2017).

이러한 점에서 앳킨슨과 베터먼은 중재 후 진정

한 개인 간 차이를 식별하고 임상적 관련성을 평가

하기 위하여 대조군을 포함하여야 한다고 제안하였

다(Atkinson and Batterham, 2015). 최근 비만과 관련

된 유전적 소인에 대해서 PA의 잠재적인 역할이 조
사된 바 있다. 장시간의 앉아 있기(장시간 TV 시청

으로 추정)는 두 가지 코호트 (Nursesʼ Health Study, 
Health Professionals Follow-up Study)를 통해 body 
mass index (BMI)를 증가시키는 유전적 소인(genetic 
risk score, GRS로 측정됨)을 두드러지게 한다고 확
인되었다(Qi et al., 2012). 구체적으로, GRS의 10점 
증가하는 것은 BMI가 0.8-3.4 kg/m2 증가하는 것과 
관련이 있었다(주당1-40시간). 또한 가장 강력한 
비만 관련 유전자인 fat mass and obesity-associated 
protein (FTO) 내의 대립유전자 변형이 비만을 야
기하는 것을 PA가 약화시킬 수 있다는 것이 보고되

었으며 (Ahmad et al., 2013; Li et al., 2010), 고위험 
GRS를 가진 개인이라 할 지라도 높은 수준의 PA에 
의해 비만 발현이 완화될 수 있다는 것이 밝혀졌다 

(Graff et al., 2017).
최근 PA 수준을 객관적으로 측정하기 위해 가속도

계를 사용한 결과, BMI 관련 GRS와 FTO가 비만 민
감성에 미치는 영향이 높은 수준의 PA에 의해 감소

된다는 사실이 일관되게 밝혀졌다(Celis-Morales et 
al., 2016). 이러한 연구 결과는 PA가 식단과 건강 지
표 사이의 연관성에 미치는 효과를 정확하게 해석하

기 위해 PA에 대한 신뢰할 수 있는 평가의 중요성을 
강조한다. 하지만 이러한 방법들은 대규모 역학 연
구에 적용하기에는 높은 비용, 전문화된 훈련의 부
족 등 한계점이 있다. 보다 정밀한 연구를 위해서는 
식습관, 식행동, 유전학 및 장내 미생물 인자에 대한 
정확한 지식 뿐만 아니라, 휴식 에너지 소비(resting 
energy expenditure, REE)을 포함한 정밀 에너지 소
비 측정, 식품 및 활동 관련 PA의 효과에 대한 고려

가 필요하다.

표현형 기반

표현형에 기반한 정밀 측정은 특정 표현형 특징에 
대한 특정 식습관이나 생활습관 조언의 영향이 추구

하는 목표일 때 특히 관련이 있다 (de Toro-Martin et 
al., 2017). 비만이 T2D, CVD 및 기타 대사 합병증

의 위험 증가와 관련된 질환이지만, 과체중인 사람

들의 상당 비율은 과도한 지방축적을 형성할 것으로 
예상되는 것보다 훨씬 더 활발한 신진대사를 하는 것
이 특징이다 (Kramer et al., 2013). 반면에, 정상적인 
BMI를 가지고 있는 사람은 과도한 내장 지방이나 
간 지방이 있다면 대사 기능 장애로 특징지어질 수 
있다. 과도한 내장지방조직 (visceral adipose tissue, 
VAT) 축적과 지방조직 기능장애는 비만 관련 대사 
합병증의 발달과 밀접한 관련이 있기 때문에 WC와 
혈장 TG 수치를 합친 측정치가 VAT 축적과 기능장

애의 유용한 바이오마커로 나타날 수 있다고 제안되

었다 (Tchernof and Després, 2013). 
약 10년 동안 21,787명의 건강인을 포함한 연구의 

결과는 hypertriglyceridemic-waist phenotype (높은 
WC와 혈장 TG 수준의 조합)이 남성과 여성 모두에

서 관상동맥 질환에 대한 위험 증가와 관련이 있음을 
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보여주었다 (Arsenault et al., 2010). 여러 영상 연구에 
따르면 현재 VAT 축적이 대사 건강에 피하 지방 조직

(subcutaneous adipose tissue, SAT)보다 더 해로운 영
향을 미치는 것으로 나타났다 (Guénard et al., 2014; 
Tchernof and Després, 2013). 최근 연구는 DNA 메틸

화 표시와 같은 후생 유전적 요인이 체중 감소 수술 
후 VAT와 SAT를 구별할 수 있다는 것을 보여주었다 
(Macartney-Coxson et al., 2017). 이 연구에서는 혈
액 같은 사용하기 쉬운 조직에서 BMI나 WC와 같은 
전통적인 임상 결과와 더불어 비만의 특성을 더 잘 
파악할 수 있는 내용의 바이오마커를 찾을 필요가 있
다고 언급하고 있다. 이들은 또한 혈액 백혈구에서 
유래된 전체 게놈 식별 메틸화 패턴이 VAT에서 유
래된 것의 대체물로 사용될 수 있다고 제안했다. 보
다 구체적으로, VAT와 백혈구 (blood leukocytes, BL)

에서 공통적인 메틸화 cytosine-phosphate-guanine 
(CpG) 부위가 대사증후군이 있거나 없는 남성들을 
성공적으로 판별하는 것으로 나타났다 (Guénard et 
al., 2016). 이러한 결과들은 BL 메틸화 수준이 VAT 
DNA 메틸화의 좋은 지표가 될 수 있음을 시사한다 
(Rönn et al., 2015). 따라서, 비만인 사람들 사이의 대
사 합병증을 예측한 후생유전학적 변화에 대한 지식

은 정밀 영양학 분야와 상당한 관련이 있을 수 있다. 
체중 감소 중재(에너지 제한 또는 비만 수술)에 대한 
반응자와 비반응자 간의 DNA 메틸화 차이에 초점을 
맞춘 최근 연구는 이러한 후생유전학 표시가 개인화

된 영양 프로그램에서 타겟이 되는 고위험 개인을 식
별하기 위한 생체 지표로 사용될 수 있음을 시사한다 
(Bouchard et al., 2009; Milagro et al., 2011; Moleres 
et al., 2013; Nicoletti et al., 2016). 

혈압, 지질 프로파일 또는 BMI와 같은 T2D와 
CVD에 대한 위험 요인들이 현재 건강 상태를 충분

히 나타낼 수 있는 것은 아니다. 이러한 예시로 T2D 
과표현을 보이는 10,000명의 개인에 대하여 T2D
의 전통적인 위험 인자, 병리학적 요인 및 관련 대
사 장애 여부에 대해 정기적으로 조사가 실시되었

다 (Schram et al., 2014). 이 연구에서는 T2D의 근본

적인 병리생리학 및 관련 대사 장애를 규명하기 위

해 전통적인 표현형(고혈압, 이상지질혈증, 비만 또
는 염증 상태)과 발전된 표현형 기술(이중 에너지 X
선 흡수측정법에 의한 체성분, 심장전기생리학, 안
압, 각막 공초점 현미경 검사 또는 폐활량 측정법에 
의한 폐 기능 평가)이 사용되었다. 이 연구에서 사용

된 심층 표현형 방법은 다음과 같은 네 가지 접근 방
식으로 나눠진다. (1) 위험요소 계층화(DNA와 RNA 
추출을 위한 전혈, 24시간째 및 아침 소변, 공복 및 식
후 경구 포도당 부하 검사를 위한 혈청)를 위한 바이

오뱅킹 (biobanking); (2) T2D 관련 심혈관 질환 위험

요소(손톱주름 현미경 관찰, 혈관 및 심장 초음파에 
의한 미세혈관 평가)의 지식을 위한 심혈관계 이미

지화 (cardiovascular imaging); (3) PA와 좌식 시간을 
객관적으로 측정하기 위한 가속도계 사용; (4) 성격 
설문지를 통한 심리사회적 요인에 대한 연구. 이러한 
심층 표현형 방법은 각각의 특성에 따라 각 하위 유
형을 쉽고 효율적으로 관리하기 위해 최적의 질병 계
층화를 위한 필수 도구이다. 

정밀 영양 접근법은 새롭고 개인화된 식생활 조언

을 적절히 적용할 수 있도록 구체적이고 세분화된 표
현형으로부터 많은 정보를 얻을 수 있을 것이다.

장내미생물기반

장내미생물 프로파일링은 영양 중재에서 최우선 
순위가 되고 있으며, 특정한 식이 요인들이 장에서

의 생태학적 다양성에 미치는 영향은 현재까지도 많
은 연구가 진행 중이다. 개별 프로파일을 기반으로 
한 영양 중재의 개발은 장내 미생물 구성을 풍부하고 
다양하게 최적화하는 데 초점을 맞추고 있으며, 최근

의 근거는 장내 미생물 프로파일링을 정밀 영양의 핵
심 특징으로 포함해야 한다는 것을 시사한다 (Kang, 
2013b). 실제로, 장내 미생물군의 구성과 다양성 모
두 대사증후군, T2D 및 CVD를 포함한 여러 대사 장
애의 발생에 대한 잠재적 위험 요인으로 확인되었다 
(Ridaura et al., 2013). 

행동 중재 실험(ClinicalTrials.gov ID: NCT03115866) 
인 FRUVE Domics Study는 주로 대사증후군 위험

에 처한 젊은 성인의 과일 및 야채 섭취 증가를 기반
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으로 영양 중재를 통해 신진대사학적 및 미생물학적 
위험 요인을 식별하는 것을 목표로 수행되었다. 36
명의 참가자를 50%의 과일과 채소를 섭취하는 군과 
덜 정제된 탄수화물과 함께 50%의 과일과 채소를 
섭취하는 군, 저지방과 함께 50%의 과일과 채소를 
섭취하는 군으로 배정하였다 (Famodu et al., 2016; 
Mathews et al., 2016; Olfert et al., 2016). 이와 같은 연
구는 metabolomic과 마이크로바이옴 프로파일링에

서 얻어진 새로운 바이오마커를 밝혀낼 수 있는 잠재

력을 제시하고 있으며, 이는 결국 개인 맞춤형 연구

에 사용될 수 있는 표현형을 개선할 수 있도록 한다.

정밀 영양 분야와 더 관련이 있는 것은 식단과 숙
주의 유전적 배경 사이의 상호작용이 장내 미생물

의 구성도 조절할 수 있다는 사실이다. 숙주유전학

이 장내 마이크로바이옴에 미치는 영향을 확인하는 
것을 목표로 한 최근 연구에서 장내 미생물 분류법

과 식품 선호와 관련된 다른 염색체 영역과 관련된 9
가지 새로운 위치 외에도 유전자-식단 상호작용이 
bifidobacterium의 풍부함을 조절한다는 것을 발견

했다. 각각 1539명, 534명, 105명으로 구성된 세 개
의 독립적인 네덜란드 인구 코호트에서 이러한 연
구가 수행되었다. 그 결과, 유럽인에서 lactase 지속

성과 밀접한 관련이 있는 lactase의 기능적 변형이 
bifidobacterium의 풍부함과 관련이 있었다 (Corella 
et al., 2011). 유제품 소비는 이러한 haplotype이나 
bifidobacterium 풍부함의 증가에 의해 크게 변화되

지 않았다. 이러한 결과는 식단과 유전자 구성 사이

의 상호작용을 통한 마이크로바이옴의 잠재적인 변
화를 추가적인 정밀 영양 연구에서 고려해야 할 대상

으로 지적했다. 
정밀 영양에서 장내 마이크로바이오타의 관련성

을 강조하는 다른 사례들로 붉은 육류 섭취와 동맥

경화증 및 CVD 발달 사이의 관계에서 장내 마이크

로바이오타의 역할을 보고한 연구가 있다 (Heianza 
and Qi, 2017; Koeth et al., 2013). 이러한 연구들에

서, 장내 미생물 대사에 의해 공복 혈장 내 증가된 
trimethylamine (TMA)과 trimethylamine-N-oxide 
(TMAO)가 L-carnitine과 phosphatidylcholine을 섭

취한 후 동맥경화증의 위험이 높은 마우스와 사람에

서 관찰되었으며, 모두 붉은 육류를 주요 공급원으

로 섭취하였다. 이러한 연구 결과는 붉은 육류의 섭
취를 줄여야 한다는 일반적인 추천은 L-carnitine과 
phosphatidylcholine과 같은 영양소를 플라크 형성 촉
진물질로 대사하는 장내 미생물을 가진 사람을 중심

으로 권고해야 한다는 점을 의미한다. 전체적으로, 
이러한 발견은 개인화된 영양 조언을 디자인할 때 장
내 미생물군을 고려해야 한다는 것을 암시한다.

대사체기반

정밀 영양 섭취와 관련하여, 대사체학은 식품이 개
인의 건강에 미치는 실제 영향에 대한 지식의 기반이

다 (Sébédio, 2017). 식품에서 유래된 바이오마커를 
식별함으로써 과학자들은 이제 서로 다른 개인이 동
일한 식품을 대사하는 방법, 그리고 그러한 식품이나 
대사물이 과민증이나 알레르기 같은 비정형 조건뿐

만 아니라 서로 다른 건강 또는 건강하지 않은 상황

에서 건강 지표에 어떤 영향을 미칠 수 있는지 판단

할 수 있다. 이와 관련하여 대사물질 기준치의 표준

화는 정밀영양에서 식품 유래 바이오마커로 향후 활
용하기 위해 필요한 사항이다.

프랑스의 건강한 지원자 800명을 대상으로 185개
의 혈장 대사물질을 분석한 최근 연구에서 총콜레스

테롤 수치가 높은 개인들은 혈중 sphingomyelins과 
phosphatidylcholine 농도가 더 높은 것이 특징이라는 
것을 밝혀냈다 (Trabado et al., 2017). 대사체학의 유
용성에 대해 더 나아가야할 단계는 개인별 식품 소
비의 전체적인 상황을 판단할 수 있는 능력을 테스

트하는 것이다. 이러한 의미에서, 양성자 핵자기 공
명(1H-NMR)을 사용한 소변의 스펙트럼 분석 프로

파일링은 최근 전반적인 식이 패턴의 객관적 측정을 
위해 검증되었다 (Garcia-Perez et al., 2017). 이 연구

에서는 19명의 피험자들을 세계보건기구(WHO) 건
강 식이 가이드라인에 따라 4가지 식단에 배정한 후 
16,000개의 스펙트럼 변수를 조합한 대사 프로파일

링을 사용하여 각 식단과 관련된 대표적인 대사물질 
패턴을 생성했다. 그 결과 과일 채소를 많이 섭취한 
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그룹에서는 hippurate, 포도를 많이 섭취한 군에서는 
tartrate, 생선을 많이 섭취한 군에서는 dimethylamine 
농도가 유의하게 높았고 붉은 육류를 많이 섭취한 군
에서는 carnitine의 농도가 유의하게 높았다.

대사체학은 metabotype에 따라 새로운 집단의 분
류방법을 개발하는데에 성공적으로 적용되었고, 이 
외에도 대사 프로파일(metabotyping)에 따라 대상

자를 층화할 수도 있고 상대적으로 균일한 집단에 
대한 정밀영양 조언을 제공할 수 있는 장점이 있다

(Palmnäs et al., 2020). 예를 들어, 낮은 수준의 염증

이 인슐린 저항성 발달에 중요한 요인으로 알려져 있
기 때문에 염증 상태를 완화하는 데 초점을 맞춘 영
양 전략을 찾는 것은 정밀 영양에 중요한 접근법이 
된다 (Amin, 2021). 

이와 관련하여, 혈장 lipoprotein과 지방산 프로파

일, 심장대사 생체지표 또는 인슐린과 포도당의 공복 
및 식후 수치와 같은 기초대사 프로파일을 기반으로 
한 최근 연구는 특정 치료나 영양 중재에 대한 반응

자와 비반응자를 우선적으로 구별할 수 있는 능력이 
있음을 확인하였다 (Riedl et al., 2017). 더욱이, 과체

중 및 비만 청소년들을 대상으로 식단 중재를 한 결과 
인슐린 민감성에 대한 항염증제의 유의한 효과는 높
은 HOMA-IR 또는 콜레스테롤 수준과 같은 요소들

이 독립적인 예측 변수로 작용하는 metabotype을 가
진 환자들로 제한됨이 확인된 바 있다 (ClinicalTrials.
gov: NCT01665742). 최근의 연구결과들은 영양 중
재를 받는 대상자에서 전후의 대사 프로파일이 영양

소에 대한 반응을 예측하고 식품, 전체 식단 및 식이 
패턴이 혈장 대사물질 수준에 미치는 영향을 결정하

는 metabotype의 능력에 대한 정보를 제공할 수 있다

는 것을 보여준다 (Connaugton et al., 2014).

Phenotypic flexibility

Metabolic meal tolerance test에 대한 반응을 정량

하는 것은 대사항상성을 유지하는 메커니즘을 통찰

할 수 있고 이것을 “phenotypic flexibility”라고 하며 
영양 및 건강의 기준 개발을 목표로 영양 및 건강 효
과를 정량하기 위해 수행되는 test를 “PhenFlex test”

라고 한다 (Wopereis et al., 2017). 이 test를 통해 대
사 프로파일링 및 단백질체학과 같은 신기술을 이용

하여 차세대 바이오마커를 개발할 수 있으며 질병의 
예방 지표로 사용될 수 있다. PhenFlex test (PFT)를 
위한 음료는 glucose, lipid 등이 주성분을 이루며 5
분 이내에 섭취하여 신체 내 항상성의 파괴를 유도

한다. Wopereis 등(2017)은 이 formula 섭취한 후 8
시간 동안 132개의 변수를 측정하였으며 7개의 체
내 기관(장, 간, 지방, 췌장, 혈관, 근육, 신장)에 분포

되어 있는 26가지 대사과정과 신체적 스트레스를 수
치화 했다고 보고하였다. Kim 등(2018)은 건강한 남
성 흡연자에서 마늘, 토마토 또는 복합물의 섭취가 
PFT formula 섭취에 의한 혈관 내피 기능 장애 개선

에 미치는 영향에 대해 보고하였다. 41명의 건강한 
남성 흡연자들은 PFT formula를 섭취하고, 식이 중
재한 결과 prothrombin time (PT)과 activated, partial 
thromboplastin time (aPTT), sE-selectin이 증가되었

고 serum amyloid protein A (SAA), IL-10, IL-12, 
IL-13, D-dimer, sVCAM-1, MCP-3 level이 감소

되었다고 보고했다 (Kim et al., 2018). 이러한 연구

에서 PFT는 체내 항상성을 유지하거나 회복하는 것
과 관련된 대사 과정을 정량화 할 수 있다는 것을 시
사한다.

기계학습에 기반한 건강 예측 알고리즘

A. Prediction of Glycemic Responses
증가된 식후혈당 수준은 세계적인 전염병 및 전당

뇨병과 제2형 당뇨병에 대한 주요한 위험인자로 여
겨지지만 이것을 조절하는 기존의 식단은 제한점을 
가진다 (Zeevi et al., 2015). Zeevi 등의 연구에서는 
일주일 간 800명의 이스라엘 성인 남녀의 혈당 수치

를 지속적으로 모니터링 하고 46,898 종류의 식사에 
대한 식후 혈당 반응을 측정했다 (Zeevi et al., 2015). 
그 결과, 변동성이 컸고 보편적인 식단 권장의 효과

가 제한적임을 확인했다. 이에 혈액 지표, 식습관, 신
체계측지표, 장내 미생물 자료를 통합하는 기계 학
습 알고리즘을 고안하여 실제 식단에 대해 개인화된 
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식후 혈당 반응을 예측할 수 있음을 보여주었다. 같
은 연구 결과에서 이들 연구진은 별도로 100명의 대
상자를 모집하여 이 예측 모델 알고리즘을 검증하였

다. 이 알고리즘을 기반으로 한 식이 중재는 식후 혈
당 반응을 유의적으로 낮추었고, 일관성 있는 장내 
미생물군집 변화를 보여주었다. 따라서 개인 맞춤형 
식단은 식후 혈당 반응 및 대사 결과를 변화시킬 수 
있다는 것을 암시한다.

B. Machine Learning Algorithm for Quantitatively 
Diagnosing Oxidative Stress Risks 
건강한 모집단의 산화스트레스 상태를 예측하기 

위해 “health space” 통계방법론을 바탕으로 건강

인 대 산화적인 질환 사례가 연구되었다 (Kim et al., 
2021). 동 연구에서는 Least absolute shrinkage and 
selection operator (LASSO)와 elastic net regression을 
사용하여 산화스트레스 상태를 판별하는 기계학습 
알고리즘을 개발했다. 전체 1,328명 중 884명을 건
강한 대조군 및 산화적 질환 군으로 추출하여 건강

한 모집단에서 산화스트레스 위험을 구별하는 알고

리즘을 개발하고 검증하였다. 그 결과 건강한 대조군 
대비 산화적인 질환군이 나이, 남성 및 흡연비율이 
높은 것으로 나타났다. 또한 체지방율과 BMI도 유의

하게 높았고, 이러한 경향은 ALP, BUN, creatinine, 
CRP, GGT, GPT, HbA1c, UA 수준에 대해서도 비
슷하다고 보고되었다. 반면의 albumin, bilirubin, 
LDL-C, TC, total protein levels의  군간 차이는 없었

다. CBC 결과의 경우 Hb, Hct, MCHC, RBC, WBC
가 건강한 대조군 대비 산화적인 질환군에서 유의하

게 높은 것으로 나타났다. 결과적으로 이 알고리즘 
모델은 임상적인 진단이나 대사증후군 정의에 기반

한 분류 방식보다 적절하게 건강인 및 산화적인 질
환의 범주를 적 정의할 수 있었으며, 대사적인 위험

이 높은 사람에서 산화적인 질환으로 이어지는 높은 
산화스트레스를 가지는 것을 식별할 수 있는 것으로 
보고되었다. 따라서 건강한 사람에서 산화 스트레스 
위험을 계층화하고 데이터 기반 정밀 영양을 구현하

기 위한 적합한 전략을 선택할 수 있는 접근 방식을 

제공하였다.

향후 해결과제

개인 맞춤형 영양 서비스는 최신의 과학이 소비자

의 필요 및 합리적인 규제와 만나는 지점에 자리하

고 있다. 다시 말하면, 빅데이터와 진보된 분석 기술

을 바탕으로 한 최신의 과학이 섭취 편의성과 섭취 
준수율의 증진, 건강의 획득이라는 소비자의 요구를 
충족시키기 위해 규제의 장벽을 뛰어넘어야 하는 것
이며, 이 규제 장벽의 높이가 합리적인 수준이어야

만 과학이 소비자에게 잘 전달되고 소비자에게 기여

할 수 있다. 
이러한 맥락에서 개인 맞춤형 영양 서비스를 위한 

과학과 규제는 저마다의 과제를 가지고 있다. 
개인 맞춤형의 시작은 바로 지속적인 과학 기술의 

발전 및 진보에 있다. 인체와 영양, 건강에 대해 오랫

동안 연구가 이루어졌다고는 하나, 밝혀져야 하는 미
지의 영역들이 여전히 많이 남아있다. 개인의 영양과 
건강을 측정하기 위한 지표들이 지속적으로 발굴되

고, 이를 측정하고 분석하는 기술이 좀 더 정교해지

며, 이 기술들을 이용해서 지표를 측정한 데이터들이 
계속 쌓여야만 결과의 예측성과 정확성이 더 높아질 
수 있다. 그리고 이러한 결과의 정확성이 진정한 개
인 맞춤형의 열쇠가 된다. 이러한 관점에서 과학은 
건강에 대한 설명력을 높이고 그 예측을 정확하게 하
기 위한 노력을 게을리해서는 안 될 것이다.

규제 또한 너무 높지도 너무 낮지도 않은, 합리적

인 수준에서 새로운 과학과 서비스에 접근해야 하는 
숙제를 지니고 있다. 과용 및 오용 등 섭취 후 소비자

에게 나타날 수 있는 부작용 같은 안전성의 문제는 
엄격한 모니터링과 관찰이 필요한 부분이나, 실제 발
생하지 않은 일에 대한 과도한 우려를 바탕으로 시도 
자체를 할 수 없도록 하는 것은 신산업의 태동과 확
장을 저해하는 측면에서 매우 부적절하다. 이러한 시
각에서 개인 맞춤형 영양 서비스 규제샌드박스 사업

은 영양과 건강, 식품과 건강기능식품 분야 전체에서 
매우 큰 의미를 가진다고 할 수 있다. 영양 상담과 제
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맞춤형 영양서비스를 위한 과학기술과 해결과제특집:

품 추천, 소분이라는 서비스를 시범사업을 통해 미리 
시도하여 이에 대한 소비자의 반응 및 산업계의 움직

임을 관찰하고 필요한 규제가 무엇인지 사전에 연구

하여 정식 시행 전에 충분히 준비할 수 있도록 하는 
기회가 되었기 때문이다.

생활 전반에 걸쳐 개인 맞춤형은 거스를 수 없는 사
회적 흐름이다. 특히 의료 기술의 발달과 위생의 개
선으로 고령화를 넘어 초고령화로 나아가고 있는 요
즘, 보다 건강한 삶, 행복하고 만족스러운 삶을 위한 
개인 맞춤형 영양과 건강 서비스에 대한 요구는 매우 
빠르게 증가하고 있다.

이 시점에 한국의 소비자와 규제, 그리고 과학 기
술이 이러한 흐름에 대처할 수 있는 역량을 갖추고 
있는지를 되짚어보는 것은 필수적이다. 이 논문에서 
살펴본 과학 기술들을 바탕으로 하여 글로벌 개인 맞
춤형 시장으로 진출하고 국가와 기업의 세계경쟁력

을 끌어올리기 위한 고민과 시도가 필요하다.
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