
사람의 장에는 수 조의 정상 세균총이 거주하고 있다. 이

들은 장내 물질 대사나 면역기능에 중요한 역할을 한다[1-

3]. 장내 세균총은 사람마다 다양하고 여러 인자에 의해 결

정되는데, 식이, 환경, 유전적 요소와 더불어 항생제의 사

용이 장내 세균총에 커다란 영향을 준다[1-4]. 한편, 장은 

항생제 내성의 저장고 역할을 하여서 사람간 혹은 사람과 

환경간 항생제 내성의 전달에 관여한다[3]. 

현대의학에서 항생제는 전가의 보도처럼 사용된다. 감기

처럼 항생제가 필요하지 않은 병에도 많은 의사들이 자동

으로 항생제를 처방한다. 더욱이 여러 균을 사멸하는 광범

위 항생제의 사용이 전세계적으로 매 년 증가하고 있어서 

더욱 커다란 문제이다. 항생제를 사용하면 내성균이 발현

Fig. 1. Gut microbiome of Clost­
ridioides difficile patients.
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되고 장의 유익균이 파괴되는 것은 잘 알고 있으나 실제로 

보지 못하니 마음에 와 닿지 않는다. Fig. 1은 장기간 항생

제를 사용하고 Clostridioides difficile에 감염된 환자들의 

장 마이크로바이옴 heatmap이다[4]. 우선 그림을 간단히 

설명하자면, 가로 축이 우리의 대표적인 정상 세균총들이

고 세로축이 각각의 환자들이다. 파란색이 거의 존재하지 

않는 것이고 빨간색이 풍부하게 존재하는 것이다. 보다시

피 대부분의 환자들의 정상 세균총들이 거의 다 파란색으

로 소멸되었거나 소량으로 존재하고 일부의 균들만이 과도

하게 분포함을 보여준다. 특히 중간 가로줄 위의 환자들에

는 장구균(Enterococcus)만 과도하게 있고 나머지 정상균

들은 많이 감소한 상태이다. 이처럼 장구균이 주로 분포한 

환자군들은 아래의 Bacteroides와 Lactobacillus가 주로 

있는 환자군에 비하여 항생제를 더 많이 사용하였고 사망 

환자도 주로 장구균 군에서 발생하였다. 

이번 포토 에세이에 장내세균총의 heatmap을 보여드린 

것은 항생제를 과도하게 사용하면 장세균총이 얼마나 심하

게 소실되며 균의 분포가 왜곡되는지를 보여주기 위함이

다. 특히 소아에서의 항생제의 사용은 있어야 할 세균총의 

완전한 소실로 이어질 수 있다. 이에 우리는 항생제를 반드

시 필요할 때 적절하게 사용하여야 하겠다. 
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