
INTRODUCTION

위암은 한국에서 2020년 기준 암 발생 순위 4위

(10.8%)이며 세계에서 발병률이 가장 높은 암이다. 위암

의 주원인은 헬리코박터 파이로리(Helicobacter pylori, 

H. pylori)로 알려져 있다. 세계보건기구(world health 

organization, WHO)는 헬리코박터 파이로리를 1994년 

1급 발암물질로 규정하였다. 최근 헬리코박터 파이로리 

감염률 감소가 위암 발생의 감소가 동시에 일어나는 현상

을 보였으나, 미국 등 일부 지역에서는 헬리코박터 파이

로리 감염률 감소에도 불구하고 위암 발생률이 증가하였

고[1,2], 제균 치료가 위암 발생을 완전히 막지 못하였다

[3]. 자가면역위염, 분문부 위암 등은 헬리코박터 파이로

리와의 연관성이 낮으나, 비분문부 위암에서도 이를 완전

히 설명하지 못하고 있어 헬리코박터 파이로리 외에 다른 

원인을 찾고자 하는 노력을 촉진시켰다. 

지난 20년 동안 배양 외에 DNA sequencing을 이용한 

미생물 군집의 검출 방법의 도입과 2007년 시작된 Hu-

man Microbiome Project로 인간 마이크로바이옴과 암

발생에 관한 연구가 활발히 이루어져 왔다. 위는 위산, 담

즙 역류 등의 영향으로 가장 세균이 존재하기 힘든 장기

로 생각되어 왔으나 2006년 상부위장관 내시경 조직 생

검으로 채취한 조직에서 DNA sequencing을 시행한 연

구에서 128개의 phylotype이 발견되어[4] 생각보다 위 

내 다양한 미생물이 존재한다는 것이 확인되었고, 이후 

위 마이크로바이옴에 대한 많은 연구들이 발표되어 왔다. 

여기에서 최근까지 발표된 위 마이크로바이옴의 발견, 연

구 방법, 위암의 발암 기전에서의 역할에 대한 연구 결과

를 정리해 보고자 한다.
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Gastric cancer is the 4th leading cause of death worldwide. The primary cause of gastric cancer 
is known to be Helicobacter pylori (H. pylori). The advancement of molecular biology has en-
abled the identification of microbiomes that could not be confirmed through cultivation, and it 
has been revealed that the microbial communities vary among normal mucosa, atrophic gastri-
tis, intestinal metaplasia, and gastric cancer. It has also been confirmed that the composition of 
the microbial community differs depending on the presence or absence of H. pylori. Whether 
changes in the microbiome are causative factors in the carcinogenesis process is not yet clear. 
Experiments using animal models and in vitro studies on the role of microbes other than H. 
pylori in the carcinogenic process are underway, but the data is still insufficient.

Key Words: Stomach neoplasms; Microbiota; Helicobacter pylori 

Copyright ⓒ Korean Society of Gastrointestinal Cancer Research. 

This is an Open Access article distributed under the terms of the Creative Commons Attribution Non-Commercial License (http://creativecommons.org/licenses/ 
by-nc/4.0). which permits unrestricted non-commercial use, distribution, and reproduction in any medium, provided the original work is properly cited.

https://doi.org/10.52927/jdcr.2024.12.1.6

pISSN: 2950-9394   eISSN: 2950-9505

Journal of Digestive Cancer Research 2024;12(1):6-14

http://crossmark.crossref.org/dialog/?doi=10.52927/jdcr.2024.12.1.6&domain=pdf&date_stamp=2024-04-20


MAIN SUBJECTS

헬리코박터 파이로리와 위암: 역학 증거 

1991년 헬리코박터 파이로리 감염이 위암 발생의 오

즈비를 증가시켰다는 3개의 역학연구 발표된 이래로[5-

7] 최근까지 여러 역학 연구에서 헬리코박터 파이로리가 

확실한 위암 원인임이 확인되었다[8,9]. 1994년 헬리코

박터 파이로리는 세계보건기구(WHO)의 하위 기관인 국

제암연구기구(International Agency for Research on 

Cancer, IARC)에 의해 1급 발암물질로 분류되었다[10]. 

역학연구뿐 아니라 동물 모델과[11] in vitro 실험으로도 

헬리코박터 파이로리가 위암의 원인임을 확인하였다. 

그러나 헬리코박터 파이로리에 감염된 환자의 1–3%에

서만 위암이 발생하고[12,13], 헬리코박터 파이로리는 비

분문부 위암(non-cardiac gastric adenocarcinoma) 

원인의 89%를 차지하지만[14] 비분문부 위암에서 헬리코

박터 파이로리 감염률은 38.5–45.9%로 절반이 되지 않는

다. 따라서, 위암 발생에 헬리코박터 파이로리 외에 다른 

원인이 있을 것으로 추정할 수 있다[15]. 

헬리코박터 파이로리 이전 시대 위 미생물총 연구 

헬리코박터 파이로리는 암 발생 위험과 연관성이 밝

혀진 최초의 세균이다[16]. 그러나, 1980년대 헬리코박

터 파이로리가 발견되기 이전에도 위암과 미생물의 연

관성에 대한 연구는 100년 이상 진행되고 있었다. 19세

기 후반 파스퇴르와 코흐의 병원균설(germ theory of 

disease)이 알려지면서 미생물에 대한 관심이 증가했다. 

1879년 von den Velden은 무산증(achlorhydria)과 위

암의 관련성을 제안하였고, 위염, 위산분비, 위암의 조기 

발견에 대한 관심을 일으켰다[17]. 1895년 Boas와 Op-

pler [18]는 위암이 lactic acid와 위 내 다량의 세균과 

관련이 있다고 보고하였다. 

1916년 Heinemann와 Ecker 등[19]은 Boas와 Op-

pler가 발견한 균은 Lactobacillus였으며, Lactobacil-

lus의 일부는 저산증 혹은 무산증(hypochlorhydria or 

achlorhydria) 상태에서 많이 증식할 수 있다는 것을 발

견하였으며 위암의 발생과는 연관이 없다고 하였다. 19세

기 후반에는 염산은 살균 역할을 하지만 특정 균들은 생

존할 수 있으며, 펩신과 염산이 같이 있을 때보다 염산 단

독으로 있을 때 효과가 크다는 것을 발견했다. 즉, 위내 살

균 효과는 염산의 존재에 의해 결정된다고 하였다[20]. 

1950년대에는 위암과 위염/위점막 위축의 관련성을 확

인한 뒤 그의 원인을 규명하려는 연구가 이루어졌다. 가

장 유력한 가설이 니트로사민 가설(nitrosamine hy-

pothesis)이었으며, 음식의 질산염이 아질산염으로 환원

되어 음식물의 아민(amine)이 발암물질인 N-nitroso 화

합물로 변환된다는 것이다. 이 가설은 쥐를 이용한 동물 

실험에서 입증되었고[21], 가공육이나 훈제 생선의 섭취

가 암발생과 연관이 있다는 역학 연구도 보고된 바 있다

[22,23]. 니트로사민 가설은 1975년 발표된 Correa 가설 

설립에 영향을 주었다. 

1980년대 Sjöstedt 등[24,25]은 인두, 식도, 위, 십이지

장의 흡인물과 위암/위 정상점막의 조직에서 세균을 조사

하였다. 위암 환자의 흡인물에서 위/십이지궤양 환자에서

보다 더 많은 종류의 미생물이 확인되었다[25]. 위암 조직

에서는 인두에서 확인되지 않았던 혐기성 균이 확인되었

다. 

1980년대 기도삽관 상태 중환자실 환자를 대상으로 

antacid, H2 receptor aatagonist, proton pump in-

hibitor가 상부위장관 미생물에 미치는 영향에 대한 연구

가 이루어지기도 하였다[26-33].

위 미생물총 연구 방법

Gut microbiota 연구 시료는 분변16S rRNA se-

quencing에서 내시경 조직생검/수술 조직으로 바뀌고 

있으며, 위액을 이용한 연구도 있으나[34], 많지 않다. 

분자생물학의 발전으로 헬리코박터 파이로리 외 다

른 미생물 발견이 폭발적으로 증가하였다. 1970년대 

Sanger sequencing, 1980년대 polymerase chain re-

action (PCR), 미생물 DNA sequencing이 가능해지면

서 배양으로 얻을 수 없는 미생물을 확인할 수 있게 되었

다. 

시간적 온도 구배 겔 전기영동(temporal temperature 

gradient gel-electrophoresis, TTGE) 및 말단 제한 단

편 길이 다형성(terminal restriction fragment length 

polymorphism, T-RFLP)과 같은 동일한 크기의 16S 

rDNA PCR 증폭 단편의 서열 특이적 분리에 의존하는 방

법이 2000년에 도입되었다[35]. 그러나 TTGE, T-RFLP 

등 fingerprint method를 이용한 분석은 종 수준에서 
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식별과 정량화에 한계가 있어 2000년대 중반에 high-

throughput DNA sequencing technique (예: 454 

pyrosequencing)으로 대체되었다. 2006년 Bik 등[4]

은 23개의 위 내시경 생검 조직의 PCR, 16S rRNA se-

quencing을 이용한 연구를 발표하였다. 128개의 phyla

로 구성된 군집이 위장에서 확인되었으며, 계통형의 10%

는 이전에 확인되지 않은 것이었다. 헬리코박터 파이로리 

양성 19개 생검 중 12개만 배양, 혈청학적 검사 혹은 요

소 호흡 검사법 등 기존 검사법에서 헬리코박터 파이로리 

양성이 확인되었다. High-throughput DNA sequenc-

ing technique으로 많은 시료의 세균 구성을 빠르게 분

석할 수 있게 되었다. 차세대 시퀀싱 플랫폼에서 얻은 대

량의 시퀀스 데이터 분석을 위해 생물정보학 도구(bioin-

formatics tool) 개발이 필요하게 되었고, 오픈 액세스로 

공개되어 있다[36,37]. 2008년에는 인간 위 점막의 미생

물총을 대규모 병렬 시퀀싱 기법을 사용하여 분석한 최초

의 연구가 발표되었다[38]. 16S rRNA 유전자의 고변이 

영역과 시료별 바코드 서열의 결합으로, 제한된 시료 처

리만으로도 수백 개의 시료에 대한 깊이 있는 분석을 동

시에 수행할 수 있게 되었다.

Sequencing 방법으로는 16S rRNA sequencing과 전

체 게놈 sequencing (whole genome sequencing)이 

있다. 전체 게놈 sequencing은 시료 내의 모든 미생물을 

sequencing 할 수 있는 반면, 16S rRNA sequencing은 

특정 박테리아를 대상으로 sequencing 한다. 전체 게놈 

시퀀싱은 비용이 많이 들고 생물정보학 분석에 전문적인 

지식이 필요한 단점이 있다. 반면, 16S rRNA sequenc-

ing은 비용이 덜 들지만, 박테리아와 고세균(Archaea)만 

분석할 수 있는 한계가 있다. 

미생물총 연구에 DNA sequencing 도입으로 위장관 

세균 군락(bacterial flora) profile에 대해 많은 정보를 

얻게 되었다. 그러나 항생제나 잠재적 독소에 대한 내성, 

병원성(virulence)에 대한 정보는 알 수 없으며 숙주의 

기능적 결과나 미세환경에 대해서도 알 수 없다는 제한점

이 있다. 

미생물 군집 불균형(dysbiosis)과 발암기전(carcinogenesis)

위 미생물군집에서 우세한 문(dominant phyla)은 

Proteobacteria, Firmicutes, Actinobacteria, Bac-

teroides, Fusobacteria로 알려져 있다[4,39]. 저산증

(hypochlorhydria) 환자에서는 Lactobacillus, Strep-

tococcus, Pseudomonas, Xanthomonas, Proteus, 

Klebsiella, Neisseria, E. coli, Campylobacter je-

juni가 확인되었다[40]. 분문부 위암 조직에서는 Fir-

micutes, Bacteroidetes, Proteobacteria가 확인되었

다[41].

건강한 사람과 위암 환자의 위점막의 세균총을 비교 분

석한 연구에서는 두 군이 유의하게 다름을 확인하였다

[41,42]. 위암 조직의 미생물은 주로 phyla level의 Fir-

micutes, Bacteroidetes, Proteobacteria였다[41].

비위축성 위염 조직과 위암 조직의 미생물총 조성도 유

의한 차이가 있었다. 비위축성 위염(non-atrophic gas-

tritis), 장상피 화생, 위암으로 갈수록 세균 다양성과 헬리

코박터 파이로리는 감소하였고 장내 공생 미생물(intes-

tinal commensals)은 증가하였다[43,44].

위암 환자에서 미생물총의 변화는 지역, level of flora, 

기타 다른 요인이 작용할 것으로 생각된다. 그러나 고려

해야 할 또 다른 중요한 점은, 위암 발생에서 헬리코박터 

파이로리가 단독으로 역할을 하는지, 아니면 미생물군과 

함께 작용하는지 여부이다. 위암 조직에서 헬리코박터 파

이로리의 풍부도(abundance)가 감소한 것은, 헬리코박

터 파이로리 외 다른 세균이 암 발생의 시작보다는 진행

에 영향을 미친다고 추정할 수 있지만, 이 가설을 증명하

기 위해서는 추가적인 연구가 필요하다[45].

여러 연구에서 정상 위점막, 위축성 위염, 장상피화생, 

위암을 포함한 암화 과정 단계에 따른 장내 미생물 다양

성의 차이를 특정하고자 하였다[35,46-48]. 

한 연구에서는, 만성 위염 조직에 비해 위암 조직에서 

DNA 1 microgram당 16S rRNA gene copy 수와 세균 

양이 증가된 것이 확인되었다. 이는 저산증(hypochlo-

rydia)에 의한 세균 양의 증가가 위암 발생에 중요한 역할

을 할 것이라는 가설을 지지한다고 할 수 있다[49].

이 연구는 작은 표본 크기에도 불구하고 위 미생물총의 

구성을 조사하기 위해 메타게놈 서열 분석을 사용한 유일

한 연구였으며, 생검을 통해 얻은 조직이 아닌 위 세척 시

료를 분석에 활용한 연구였다[50].

위암 환자에서는 미생물총의 종다양성(richness)의 증

가를 보여 준 연구들이 있었고[51,52], 한 환자에서도 종

양 내/종양 주변 미생물총과 정상 점막의 미생물총이 다

르다는 연구 결과가 있었다[53].

현재, 여러 연구에서 유사한 데이터 수집 방법, 제외 기
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준, 분석을 위한 분자 방법 및 다양성에 대한 유사한 측정 

방법(Shannon의 다양성 지수 또는 Chao1 풍부도 추정

기를 통해)을 사용했음에도 위 미생물총의 다양성 변화와 

건강한 위점막에서 위암으로의 진행과 상관관계가 있는

가 확실한 결론은 없다[54]. 단, 미생물총의 다양성의 증

가 혹은 감소가 위암 발생과 연관이 있는 것은 여러 연구

에서 보여주었다[54]. 헬리코박터 파이로리의 소실과 위

점막의 산 분비 장애는 다른 박테리아의 집락 형성을 촉

진할 수 있다. 

헬리코박터 양성/음성 위암에서 위 마이크로바이옴 

High-throughput sequencing 기술의 도입으로 위 

내 다양한 미생물 군집에 대한 정보를 얻게 되었다. 위 내 

미생물 군집은 구강 미생물 군집과 약간 다르고 하부 위

장관 미생물 군집과는 현저히 다르다. 현재 데이터는 주

로 세균 microbiome에 국한되어 있고, 주로 Proteo-

bacteria와 Firmicutes가 많다. 하부 위장관에서는 Pro-

teobacteria와 Firmicutes의 양, 다양성(diversity), 풍

부도가 위와 비교하여 더 높다[55].

헬리코박터 파이로리가 존재할 때는 헬리코박터 파이로

리가 위의 생태적 틈새(gastric niche)를 지배한다. 헬리

코박터 파이로리 음성 환자에서는 위 미생물총이 다양하

다[43,56]. H. pylori 제균 후 위 미생물총의 변화는 여러 

연구에서 밝혀진 바 있다[28,53]. 135명의 위암 환자를 

대상으로 16S rRNA gene의 대규모 병렬 sequencing을 

시행하여 위암 환자에서는 헬리코박터 파이로리의 풍부

도가 유의하게 감소하였고 Achromobacter, Lactoba-

cillus, Citrobacter, Clostridium and Rhodococcus 

와 같은 intestinal commensal의 풍부도가 유의하게 증

가하는 것을 보여 주었다[44].

Coker 등[47]은 위암과 장상피화생 점막에서 미생물 

불균형(microbial dysbiosis)이 현저하다고 하였다. 표

재성 위염과 비교하여 위암 환자의 위에서 21종의 세균이 

증가하였고 10종의 세균이 감소한 것을 관찰하였다. 그

들은 알고리즘 도구를 사용하여 위암 발생의 각 단계에서 

박테리아 상호작용과 메타게노믹 기능의 차이를 추적했

으며, 구강 박테리아가 암 조직에서 풍부해진 것으로 보

고하였다. 이는 이전의 배양 및 sequencing 기반 연구와 

상반되는 결과로, 이전 연구들에서는 장내 공생균 박테리

아 속(genus)이 풍부하였다. 

위암과 위 미생물총의 상관성을 동물 모델로 확인하

였다. Transgenic insulin-gastrin mouse (INS-GAS 

mouse)를 이용한 연구에서 헬리코박터 파이로리만 군

집한 INS-GAS mouse와 헬리코박터 파이로리와 위 미

생물총이 같이 감염된 INS-GAS mouse에서 위암 발생 

시기를 비교하였다. 위암 발생은 헬리코박터 파이로리단

독 감염 mouse에서 더 늦게 나타났다[57]. 이 연구에서

는 위 미생물총은 헬리코박터 파이로리의 효과를 증대하

는 역할이 있으나, 직접적인 역할은 아닌 것으로 볼 수 있

다. 

염증 반응에 의한 발암기전

위암 발생은 염증과 관련이 있으며 점막 면역 반응이 위

암 발생에 중요한 역할을 한다[58].

위암은 염증 관련 암으로서 지속적인 헬리코박터 파

이로리 관련 급성/만성 염증과 헬리코박터 파이로리에 

의한 직접적인 유전자 손상은 감염된 환자의 염증 반응 

및 음식과 같은 환경 요인과 상호 작용에 영향을 받는다

[59,60]. 헬리코박터 파이로리의 병원성은 헬리코박터 파

이로리의 염증 생성 능력과 관련이 있다[60]. 또한 헬리

코박터 파이로리는 후생학적 조절 혹은 dsDNA 손상과 

같은 직접적인 방법을 통해 유전적 불안정성을 유발한다

[61,62].

약 250명의 위암 환자와 대조군을 대상으로 한 코호

트 연구에서 Propionibacterium acnes (P. acnes)와 

Prevotella copri의 풍부도가 위암 발생과 유의한 상관

관계가 있었다[63]. 이전 연구에서도 P. acnes의 높은 풍

부도와 림프구성 위염(lymphocytic gastritis)의 발생과 

관계가 있으며, P. acnes-관련 림프구성 위염이 Inter-

leukin-15와 같은 염증성 사이토카인을 분비해서 위암을 

일으킨다고 알려진 바 있다[64]. 

최근 연구에서는 위 미생물총과 면역 세포 사이의 상

관 관계를 발견했다. BDCA2+ 형질세포양 수지상 세포

(plasmacytoid dendritic cell, pDC)의 수는 Stenotro-

phomonas와 양의 상관 관계가 있었고 Foxp3+ 조절 T 

세포의 수는 위암 미세 환경에서 Selenomonas와 양의 

상관 관계가 있었다. 연구 저자들은 면역 세포가 면역 억

제 미세 환경의 형성에 참여하는 변화된 미생물군에 의해 

조절될 수 있다고 하였다[65]. 이 연구에서 메커니즘을 확

인하기 위한 실험을 수행하지는 않았으나, 이전 연구에서 
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형질세포양 수지상 세포(pDC)와 조절 T 세포(Treg)는 효

과기 세포의 기능을 억제하여 위암 및 기타 암의 종양 세

포가 면역 감시에서 탈출하는 것을 촉진하는 것으로 밝혀

진 바 있다[66,67]. 

CONCLUSION

분자생물학의 발전으로 배양으로 확인되지 않는 미생

물총을 확인하게 되었으며, 정상 점막, 위축성위염, 장상

피화생, 위암에서 미생물총 군집이 다르다는 것이 알려져 

있다. 또한 헬리코박터 파이로리 유무에 따라 미생물총 

군집의 조성이 다른 것도 확인되었다. 미생물총의 변화가 

암화과정에서 원인 인자인지 아직 확실하지 않다. 헬리코

박터 파이로리 외 다른 미생물의 위암화 과정에서의 역할

에 대한 동물모델 실험, in vitro 연구가 이루어지고 있으

나 아직 데이터가 충분하지 않다. 

메타볼로믹스(metabolomics)와 트랜스크립톰 분석

(transcriptomics)을 활용하여 미생물총 연구는 단순히 

미생물의 종류와 풍부도를 넘어 미생물총의 기능과 호스

트와의 상호작용을 밝힐 수 있는 연구가 진행 중이다. 위 

미생물총의 기능 분석은 위암의 예방, 진단, 치료에 있어

서 새로운 전략을 세우는 방법 중 하나가 될 것으로 기대

된다. 
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