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국국국문문문요요요약약약

PPPrrrooopppeeennnsssiiitttyyySSScccooorrreeeMMMaaatttccchhhiiinnnggg방방방법법법을을을 이이이용용용한한한
간간간경경경변변변증증증 위위위험험험 인인인자자자의의의 재재재평평평가가가

임상의학 분야에서 자주 수행되어지는 관찰연구(observationalstudy)의 경우 ‘선
택편의(selectionbias)’라는 본질적 문제가 존재하게 된다.이러한 문제들은 치료
집단과 비교집단의 공변량(covariate)들을 균형화 시켜주어 구조적인 집단 간 차이
가 발생하지 않도록 하기위해 matching시켜주거나,비슷한 개체끼리 층화시킨 후
에 처리효과를 추정한다면 해결할 수 있다.그러나 선택편의를 해결하기 위한 기
존의 전통적인 방법들은 보정을 하기 위한 공변량의 수가 적어야 한다는 제한점
이 있기 때문에 공변량 정보에 대한 스칼라(scalar)의 요약치를 제공하는
propensityscore를 이용하면 왜곡된 치료효과를 효과적으로 평가할 수 있다.
본 논문에서는 propensityscorematching을 이용하여 간경변증 발생의 위험인자
들을 재평가하고자 1994년부터 2005년까지 건강검진센터에서 건강검진을 받은 검
진자 중 병원에 내원하여 간경변증 발생 여부에 대한 진단을 받은 4,093명의 검진
자료를 이용하였다.기존 연구에서 밝혀진 간경변증에 대한 위험인자들의 재평가
를 위해서 기존모형과 보정모형을 가지고 민감도,특이도,정확도,위험확률 추정
치 등의 측도를 통하여 비교하였다.
그 결과,보정모형에서 선택된 6개의 인자,즉,C형 간염항체,알파-태아단백,B
형간염 바이러스,가족력,음주력,알칼리성 포스파타제 만으로도 기존모형에서 선
택된 9개의 인자 못지않게 간경변증 발생 위험을 예측할 수 있었다.이러한 결과
를 통해 본 논문에서 제시하는 방법은 임상의학연구에 있어서 시간적,경제적 비
용의 측면을 고려하였을 때 유용하게 적용될 수 있으리라 판단된다.
________________________________________________________________________
핵심되는 말:propensityscore,matching,간경변증,예측모형
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제제제 111장장장 서서서론론론

111...111연연연구구구 배배배경경경 및및및 목목목적적적

임상 의학 분야에서는 비교연구(comparativestudy)가 많이 수행되는데,무작위
과정(randomization)을 거치지 않은 비교연구의 한 분야인 관찰연구(observational
study)의 경우 ‘선택편의(selectionbias)'라는 본질적 문제가 존재하게 된다.이러
한 선택편의는 치료집단과 비교대상이 되는 집단 간의 이질성으로 인해 발생되는
것으로서,비교연구에서의 최종적인 관심인 “처리->반응”의 인과에 대한 추론을
그르치게 하거나 처리가 반응에 주는 효과를 과소 추정하거나 과대 추정하는 과
오를 유발하게 된다.따라서 공변량(covariate)들이 불균형(unbalanced)자료일 경
우 비교집단의 선정에 있어서 이를 통제해 줄 필요가 있다.즉,치료집단과 비교집
단의 공변량들을 균형화 시켜주며 구조적인 집단 간 차이가 발생하지 않도록 하
기 위해 matching방법을 수행하거나 비슷한 개체끼리 층화시킨 후에 처리효과를
추정한다면 이러한 선택편의의 문제가 해결될 수 있다.
선택편의를 해결하기 위한 기존의 전통적인 보정방법들은 보정을 하기 위한 공
변량의 수가 적어야 하기 때문에 매우 제한적이다.그러나 공변량 정보에 대한 스
칼라의(scalar)요약치를 제공하는 propensityscore는 이러한 제한점이 없다.최근
의 평가 방법론 분야에서는 왜곡된 치료효과를 효과적으로 보정하기 위해
propensityscore를 이용하여 matching하는 방법,층화(stratification)시키는 방법,
공분산(covariance)을 보정하는 방법 등의 개발에 집중되어지고 있다.본 연구에서
는 이러한 방법들 중에서 공변량들을 이용한 함수를 통해 얻어진 propensity
scorematching방법을 기존의 임상적 위험요인 분석 자료에 적용해 질병발생의
위험요인으로 알려진 인자들을 재평가하고자 한다.
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111...222연연연구구구 내내내용용용 및및및 방방방법법법

기존의 연구 결과 간경변증 발생 위험인자라고 알려진 24개의 변수들을 이용하
여 각 인자에 대한 propensityscore를 구한 후,propensityscorematching방법
중 가장 matching능력이 탁월하다고 알려진 “반경 내 최근접 마할라노비스 거리
matching(NearestavailableMahalanobismetricmatchingincalipers)”방법을 적
용하여 변수 별로 원 자료를 matching시킨다.matching된 자료로부터 구해진 변
수 별 오즈비(oddsratio)와 보정되지 않은 기존의 인자 별 오즈비를 비교한다.이
를 토대로 각 방법 별로 간경변증 발생 위험 예측모형을 구축한 후,이들 모형을
통하여 예측된 위험확률을 평가한다.이를 통하여 재평가된 위험인자들을 통해 구
축된 모형의 적절성을 확인한다.

111...333논논논문문문의의의 구구구성성성

제 1장 서론에서는 연구의 배경 및 목적에 대해 소개하고 연구 내용 및 방법에
대해 제시한다.2장에서는 propensity score의 이론적 개념과 이를 이용한
propensityscorematching,그리고 그에 따른 구체적인 방법과 알고리즘을 소개
한다.3장에서는 분석에 사용된 건강검진 센터에서 조사된 자료 및 2장에서 소개
한 방법으로 비교평가 하였고,4장에서는 결론 및 고찰에 대해서 논의하여,앞으로
진행되어야 할 연구에 대한 제안 점을 서술한다.
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제제제 222장장장 PPPrrrooopppeeennnsssiiitttyyyssscccooorrreeemmmaaatttccchhhiiinnnggg방방방법법법의의의 고고고찰찰찰

222...111관관관찰찰찰연연연구구구

관찰연구란 두 개 이상의 집단을 통하여 어떤 문제의 원인이나 연관된 요소들을
밝힘으로써 문제를 설명하거나 이해하려는 시도이다.일반적으로는 문제를 가지고
있는 집단과 가지고 있지 않은 집단을 비교함으로써 이루어지고 연구자가 어떤
중재행위를 하지 않고 관찰,조사를 하는 연구가 되기 때문에 관찰연구라고 불린
다.많은 조사에서는 집단의 특성을 설명하는 것과 마찬가지로 비교하는 것에 중
점을 두는 경우가 많다.

222...222처처처리리리 할할할당당당에에에 대대대한한한 강강강한한한 무무무관관관성성성의의의 가가가정정정과과과 차차차원원원의의의 문문문제제제

Propensityscorematching방법은 Rosenbaum andRubin(1983)등에 의해 처음
으로 소개되었다.Rosenbaum과 Rubin은 결측치가 없는 완벽한 자료에서,개체
i(i=1,..,N)의 propensityscore는 관찰된 공변량들 

 의 벡터(vector)가 주어졌을
때 비교집단(


 )에 대한 치료집단(

 )의 조건부 확률로서 정의하였는데,

즉

       |   

이다.여기서,주어진 X와 
는 서로 독립이라고 가정한다.
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 

 


     

 

      














만약 공변량이 존재할 때 처리할당에 대한 강한 무관성의 가정 성립할 경우,
propensity score를 갖는 모든 개인들의 치료집단과 비교집단의 평균 차이는
propensityscore의 평균 치료효과라 할 수 있다.이 가정은 개인들에 대한 공변량
들이 주어졌을 때,치료집단에 대한 할당여부는 성과변수들과 독립적이고(가정 1),
치료집단과 비교집단 구성원들의 치료 할당 확률의 분포는 공통의 영역에 존재한
다(가정 2)는 두 가지 가정을 만족시킬 때 충족된다.(Rosenbaum and Rubin,
1983;DehijiaandWahba,2002;이석원,2003)

위의 가정들은 만약 이들이 충족된다면,치료집단 할당에 대한 특성을 측정하는
변수들이 충분히 존재할 경우,이들을 통제하는 것만으로 선택편의(selectionbias)
가 없는 효과 추정치를 산출해 낼 수 있음을 의미한다.이론적으로 볼 때 연구자
가 확보하고 있는 공변량(X)들이 가질 수 있는 값의 가능한 모든 조합별로 치료
집단과 비교집단의 구성원들을 짝지을 수 있을 것이다.그러나 만약 공변량들의
수가 클 경우에는 현실적으로 이것이 불가능하다.예를 들어 연구자가 10개의 공
변량을 가지고 있고 이들이 모두 2개의 값을 가지는 가변수라고 할 때 가능한 조
합은 

,즉 1024가지나 되기 때문이다.이것이 바로 차원의 문제인데 이 문제를
해결하기 위하여 propensity score를 matching의 기준으로 적용하는 방법이
propensityscorematching이다.

가정 1:  ⊥  [조건부 독립성의 가정(conditionalindependence
assumption)]

가정 2:         [공통 영역의 가정(commonsupport
assumption)]
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222...333PPPrrrooopppeeennnsssiiitttyyyssscccooorrreee

1절에서의 두 가정을 확장하여 Rosenbaum과 Rubin은 propensityscore가 주어
졌을 때 처리할당 여부는 공변량들과 무관하며(정리 1),위의 가정 1,2가 만족되
는 경우 동일한 가정이 propensityscore에 대해서도 성립함을 증명하였다.(정리
2)

위의 정리들은 강한 무관성의 가정이 성립할 경우 추정된 propensityscore가 동
일한 비교집단 구성원을 치료집단 구성원과 짝지어 비교하여,양 집단 간의 관찰
가능한 특성들은 동일한 분포를 가지게 되고,결과적으로 무작위 실험과 같이 선
택편의가 없는 효과를 추정할 수 있음을 의미한다.즉,공변량 그 자체를 기준으로
matching할 때 발생하는 차원의 문제를 공변량들을 하나의 숫자로 요약한 함수
값인 propensityscore에 의하여 matching함으로써 해결할 수 있다는 의미이다.
Rosenbaum과 Rubin(1983)은 propensityscore가 가진 여러 특성들을 제시 하였는
데,그 내용은 다음과 같다.

1.Propensity score는 균형점수(balancing score)이며 공변량들의 ‘thecoarsest
function'이고,X는 ‘thefinestbalancingscore'이다.

2.Propensityscore의 임의의 값에서 치료집단과 비교집단의 평균 차이는 평균처
리효과(averagetreatmenteffect)의 불편추정량이다.

3.통제변수들에 관하여 강한 무관성의 가정이 성립할 때,이러한 통제변수들의 함
수 값인 propensityscore에 대해서도 역시 강한 무관성의 가정이 성립한다.

정리 1.X⊥Z|P(X)
정리 2.(Y0,Y1)⊥Z|P(X), 0<Pr(Z=1|P(X))<1
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이러한 사실은 propensityscore가 몇 가지 보정방법을 통해 관찰연구 자료에서
편의를 줄이는데 사용할 수 있음을 의미한다.propensityscore의 어떤 특정한 값
에서 공변량들이 주어졌을 때 처리할당의 개념을 무시할 수 있는 상황이라면,
propensityscore의 값들을 가진 모든 개체들의 치료집단과 비교집단 평균차이는
평균처리 효과의 불편추정치이다.따라서 이러한 방법으로 matching하거나 층화,
혹은 공분산 보정 등을 통해 처리효과의 불편추정량을 구하는데 사용할 수 있다.
(Rosenbaum and Rubin,1983;Dehijiaand Wahba2002;박근화 and 이관제,
2003)
Propensityscore는 결측치가 없을 때 판별분석 또는 로지스틱 회귀분석을 사용
하여 추정할 수 있다.이 두 방법을 이용하면 관측된 공변량들이 주어진 조건 하
에서 처리할당에 대한 확률의 추정치를 구할 수 있다.이 논문에서는 로지스틱 회
귀에 의한 방법을 이용하였는데 판별분석은 공변량들이 다변량 정규분포를 따른
다는 가정을 하는 한편,로지스틱 회귀분석은 그러한 가정에 비교적 자유롭고 판
별분석에 의한 방법보다 더 편의를 줄이는 것으로 알려졌기 때문이다(Rubin,
1979).물론 선형확률모형(linear probability model)이 가지고 있는 이분산성
(heteroscedastcity)의 문제는 실제 분석에서는 큰 문제가 아니기 때문에 선형확률
모형을 사용할 것을 제안하기도 하였다(Zhao,2000).그러나 이러한 propensity
score를 logit으로 추정하든지 선형확률모형으로 추정하든지 비슷한 결과를 산출하
는 것으로 알려져 있으므로 (DehijiaandWahbar,2002),본 논문에서는 일반적으
로 널리 쓰이는 다음과 같은 로지스틱 회귀모형을 이용하였는데,즉

  
    



이다.강한 무관성의 가정에 근거하는 propensityscorematching방법은 효과를
성공적으로 추정하기 위해서 propensityscore추정식을 특정화하는 것이 중요한
문제로 대두된다.일반적으로 propensityscore추정식에는 독립변수들과 함께 독
립변수들의 이차항(X2)과 교호작용항(interactionterm)이 포함된다.특히,치료집
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단과 비교집단 간의 균형(balancing)을 달성했는지 여부를 반복적으로 검증한 후
균형 여부에 따라 다시 수정되는데,이차항과 교호작용항은 주로 균형화가 달성되
지 않은 독립변수들에 한해서 식에 포함되는 것이 일반적이다.

222...444PPPrrrooopppeeennnsssiiitttyyyssscccooorrreee를를를 이이이용용용한한한 mmmaaatttccchhhiiinnnggg

치료집단과 비교집단의 비교에 있어서 교락요인(confoundingfactor)의 존재는 편
의를 발생시킨다.두 집단의 비교에서 교락요인의 효과를 통제하기 위하여 연구자
가 취할 수 있는 조치에는 다음과 같은 접근 방식이 있다.
첫째,처리배치를 확률화로 결정한다.이렇게 하면 치료집단과 비교집단 간의 교
락요인의 체계적인 수준 차가 존재하기 어렵게 된다.그러나 이러한 확률화 실험
은 위에서 논의한 바와 같이 여러 이유로 쉽게 진행되기 어려운 점이 있다.
둘째,치료집단과 비교집단의 구성 단계에서 교락요인을 통제하는 방법으로
matching을 생각할 수 있다.matching이란 치료집단을 구성하는 모든 관측치들
마다 가장 가까운 propensityscore값을 가지는 비교집단의 관측치를 짝지우는
작업으로써 사전에 집단 간 차이가 나지 않도록 통제하는 효과적인 방법이다.
연구자들은 제한된 치료집단의 환자 수와 치료집단에 비해 훨씬 많은 비교집단
의 환자수로 이루어진 상황에 자주 직면하게 되는데,이때 matching은 관찰된 공
변량들을 고려하여 치료집단의 환자들로부터 짝을 이루는 비교집단의 환자들을
선택할 때 쓰이는 가장 보편적인 방법이다.그러나 관심 있는 공변량의 수가 많을
때에는 중요한 모든 공변량들을 통제하여 matching시키기는 현실적으로 힘들다
는 어려움이 있다.Propensityscorematching은 하나의 스칼라(scalar)변수를 이
용함으로써 동시에 많은 공변량들을 통제하여 치료효과의 불편추정량을 산출하기
위한 가중치를 제공하기 때문에 이러한 어려운 점을 해결할 수 있다.
본 논문에서는 propensity score matching을 이용한 여러 가지 방법 중
Rosenbaum과 Rubin이 제시한 최근접 거리 matching 방법,마할라노비스 거리
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matching방법,반경 내 최근접 마할라노비스 거리 matching방법을 고려한다.

222...444...111마마마할할할라라라노노노비비비스스스 거거거리리리 mmmaaatttccchhhiiinnnggg

이 방법은 propensityscorematching을 사용하기 전에 가장 흔하게 쓰인 방법이
다.개체들을 무작위로 정렬시키고 첫 번째의 치료집단 환자와 모든 비교집단의
환자들 간의 거리를 계산하는데,이때,치료집단 개체 i와 비교집단의 개체 j간
의 거리 d(i,j)는 다음과 같이 마할라노비스 거리로 계산된다.즉,

      

이다.여기에서,

u:치료집단의 개체 i에서 선택된 변수의 값

v:비교집단의 개체 j에서 선택된 변수의 값

C:비교집단의 모든 개체들로부터 선택된 공분산 행렬(matrix)

d(i,j)가 가장 작은 비교집단의 개체 j가 치료집단의 개체 i와 matching될 개
체로 선택되고,선택된 쌍은 pool에서 제외된다.이 방법의 단점은 계산된 마할라
노비스 거리의 차원의 수가 증가할수록 관측치들 간의 평균거리도 함께 증가하기
때문에 모형 안에 많은 공변량들이 존재하면 가까운 개체들끼리 matching하기가
힘들다는 것이다.반면에 propensityscore는 많은 공변량들을 이용하여 하나의 요
약된 스칼라(scalar)를 이용하기 때문에 이러한 단점을 보완할 수 있다.
마할라노비스 거리 matching(Mahalanobismetricmatching)방법은 위에서 언급
했던 마할라노비스 거리 계산법을 이용하여 다른 공변량들에 대한 propensity
score의 logit(q̂(x))값을 또 하나의 공변량으로 추가하여 이용한다.또한 Rubin은
공변량들이 다변량 정규분포를 따르고 치료집단과 비교집단이 공통된 공분산을
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가질 때,이 방법의 편의(bias)는 equalpercentbiasreducing(EPBR)이 된다는
것을 보여주었다.즉,모든 공변량에 대해서 줄어든 percentbias가 같아지고 공
변량들의 편의(bias)가 증가하지 않게 된다.이 방법은 개체 별 표준화된 차이는
줄여주지만 propensityscore에 따른 잠재적 차이를 남긴다는 단점이 있다.

222...444...222 최최최근근근접접접 거거거리리리 mmmaaatttccchhhiiinnnggg

최근접 거리 matching(Nearestavailablematching)방법은 치료집단과 비교집단
을 무작위로로 정렬시킨 후,첫 번째 치료집단에서의 개체와 가장 가까운
propensity score를 갖는 비교집단에서의 개체를 선택한다.선택된 두 개체들은

pool의 범위에서 제외되고,다음 치료집단에서의 개체가 선택된다.는 정규분
포에 가깝기 때문에 propensityscore는 다음의 logit으로 추정된다.즉,

          

이다.이 방법은 계산법을 고려할 때 가장 쉽게 적용할 수 있는 방법이다.
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222...444...333반반반경경경 내내내 최최최근근근접접접 마마마할할할라라라노노노비비비스스스 거거거리리리 mmmaaatttccchhhiiinnnggg

이 방법은 propensityscore를 이용한 최근접 거리 matching방법과 마할라노비
스 거리 matching방법을 하나로 합쳐놓은 것이다.치료집단의 개체들을 무작위로
정렬시키고 첫 번째로 하나의 치료집단 개체를 선택한다.그 다음,모든 비교집단
개체들 중 치료집단 개체의 사전에 정의된 propensity score(ê(x))혹은
propensityscore에 대한 logit(q̂(x))의 반경(caliper)안에 있는 개체를 선택하고,
두 집단 간의 마할라노비스 거리를 계산한다.가장 가까운 치료집단과 비교집단의
쌍은 matching되어 pool안에서 제외되고,이 과정을 치료집단의 개체가 0이 될
때까지 반복한다.남겨진 모든 비교집단의 개체들은 다음 치료집단의 개체가
matching될 때에 선택되어진다.이때,반경의 크기는 연구자에 의해 결정되는데
Cochran과 Rubin은 반경의 크기를 얼마나 크게 할 것인지에 관해 치료집단과 비
교집단의 공변량들에 대한 분산의 평균이 적당하다고 하였고,Rosenbaum과
Rubin은 사용된 propensityscore의 logit에 대한 표준편차의 4분의 1에 해당하는
값이 적당하다고 제안하였다.(RalphB.D'agostino,1998)
더불어 Rosenbaum과 Rubin은 이 방법이 치료집단과 대조집단의 공변량들 간 균
형을 가장 잘 맞춰주기 때문에 세 가지 방법 중 가장 좋다고 제안하였다.본 논문
에서도 반경 내 최근접 마할라노비스 거리 matching(Nearest available
Mahalanobismetricmatchingwithincaliper) 방법을 적용하였는데 이 방법의 알
고리즘은 다음과 같다.

step1.모든 개체에 대한 propensityscore는 선택된 처리에 영향을 미친다고 생
각되는 가능한 모든 독립변수들을 포함하는 로지스틱 회귀분석(logistic
regression)을 이용하여 구한다.

step2.치료집단의 개체를 무작위로 정렬시키고 처리집단으로부터 첫 번째 개체
를 선택한다.미리 지정한 반경 안에 propensityscore가 존재하는 비교
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집단에서의 개체를 matching 될 후보군으로 지정하게 되는데,여기서 세
가지 경우의 상황이 존재한다.

(i)반경 안에 존재하는 비교집단의 개체가 없는 경우,처음으로 돌아가 다음 처
리집단의 개체에 matching할 비교집단의 개체를 결정한다.

(ii)반경 안에 존재하는 비교집단의 개체가 하나인 경우,그 개체가 최종적인
matching될 개체로 확정된다.

(iii)반경 안에 존재하는 비교집단의 개체가 두 개 이상일 경우,step3의 절차
를 따른다.

step3.중요한 변수들에 대하여 치료집단과 비교집단 간의 propensityscore에 대
한 마할라노비스 거리를 계산하고,치료집단 개체와 가장 가까운 거리를
갖는 비교집단의 개체가 최종적으로 matching될 개체로 선택된다.선택된
쌍은 pool에서 제외되고 이 과정은 다음 치료집단의 개체에서도 반복된다.
이때,비교집단에 남아있는 모든 개체들은 남아있는 matching과정에 이용
할 수 있다.이상의 알고리즘을 도식화 하면 다음의 [그림 1]과 같다.



- 12 -

비교집단

로지스틱 회귀모형으로부터 

propensity score 추정

propensity score로부터 잠재적인 

치료집단의 후보군 선택

 n=0인 경우 n>=2인 경우

 n=1인 경우
치료집단의 다음 

개체로 이동

마할라노비스 거리 

matching

matching되어 pool에서 제외 

그림 1.마할라노비스 거리 matching알고리즘(WuweiWayneFreg,2005)

치료집단
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제제제 333장장장 간간간경경경변변변 발발발생생생 위위위험험험 인인인자자자의의의 재재재평평평가가가

333...111자자자료료료에에에 대대대한한한 개개개요요요

건강검진 센터에서 1994년 5월부터 2005년 9월 사이에 건강검진을 받은 총
124,121명의 건강검진 자료를 바탕으로 중복된 검진자들의 가장 최근의 정보를 담
아 총 85,458명을 추출하였다.이들 중 다시 병원에 내원하여 소화기내과 검진을
받은 8,031명 중에서 2000년부터 실시한 문진항목을 추가하고,결측치가 존재하는
대상은 제외하여 최종적으로 4,093명을 분석 자료로 사용하였다.4,093명 중 간경
변 발생분포를 살펴보면 간경변 발생자는 501(87.76%)명이고, 비발생자는
3,592(12.24%)명이다.

333...222분분분석석석에에에 쓰쓰쓰인인인 건건건강강강검검검진진진 항항항목목목

분석을 위해 기존에 알려진 간경변 발생 위험인자를 바탕으로 건강검진 항목에

서 기초정보,혈액검사,간기능 검사,혈청지질 검사,종양혈청 검사,대사 및 전해
질 검사,간염 검사,뇨검사,문진항목을 사용하였다.[표 1]에서 검진항목의 세부
내용을 정리하였다.
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표 1.건강검진 세부항목

검사항목 변수 설명

기초정보 sex 성별
age 나이

혈액검사

RBC redbloodcell(적혈구)
Hb hemoglobin
Hct hematocrit

MCV meancorpuscularvolume
(평균적 혈구용적)

MCH meancorpuscularhemoglobin
(평균 적혈구 색소량)

MCHC meancorpuscularhemoglobinconcentration
(평균 적혈구 혈색농도)

WBC 백혈구
LYM lymphocyte(림프구)
EOS eosinocyte(호산구)
BAS basophilleukocyte(호염구)
platelet 혈소판

대사 및 전해질

Na sodium (나트륨)
K potassium (칼륨)
CI chlorine(염소)
CO

2
carbondioxide(이산화탄소)

Ca calcium (칼슘)
P phosphorus(인)

glucose bloodglucose(혈당)
BUN bloodureanitrogen(혈중요소질소)

creatinine
uricacid 요산
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표 1.건강검진 세부항목(계속)

검사항목 변수 설명

간기능검사

T.protein totalprotein(총단백)
albumin
T.bilirubin totalbilirubin
ALP alkalinephosphatase

AST aspartateaminotransferase
(아스파르테이트 아미노전이효소)

ALT alanineaminotransferase(알라닌아미노전이효소)

r-GT gamma-glutamyltransferase
(감마-글루타밀전이효소)

LDH lacticdehydrogenase(젖산탈수소효소)

혈청지질
T.cholesterol totalcholesterol

Tg triglyceride(중성지방)
HDL high-densitylipoprotein(고밀도콜레스테롤)

간염검사
HBsAg hepatitisBvirus(B형간염 바이러스)
Anti-HBC B형간염 C항체
Anti-HCV antihepatitisCvirus(C형간염 항체)

종양혈청 -FP alpha-fetoprotein(알파-태아단백)
CEA carcinoembryonic(태아성암항원)

뇨검사

SG specificgravity(비중)
pH hydrogenionconcentration(수소이온농도지수)
protein 단백질

urineglucose 요당
ketone ketonebody(케톤체)
blood occultblood(잠혈)

urobilinogen
bilirubin
nitrite 아질산염
WBC whitebloodcell(백혈구)

문진
familyhistory 가족력
drinking 음주력
exercise 운동여부
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333...333PPPrrrooopppeeennnsssiiitttyyyssscccooorrreeemmmaaatttccchhhiiinnnggg적적적용용용 전전전과과과 후후후의의의 일일일변변변량량량 분분분
석석석

4,093명의 전체 자료를 건강검진표의 기준을 기초로 하여 양성과 음성기준을 두

어 51개의 변수를 두 개의 범주로 나누었다.그 기준은 [표 2]에 정리하였다.

표 2.변수의 분리 기준

변수 단위 양성기준 음성기준
sex 남 여
age 세 >=40 <40
RBC × /dL 남 <4.7or>6.1 남 4.7-6.1

여 <4.2or>5.4 여 4.2-5.4
Hb g/dL 남 <14 남 >=14

여 <12 여 >=12
Hct % 남 <42or>52 남 42-52

여 <37or>47 여 37-47
MCV fL <80 >=80
MCH pg <27 >=27
MCHC g/dL <33 >=33
WBC × /uL >11 <=11
LYM % <19or>48 19-48
EOS % >7 <=7
BAS % <1.5 <=1.5
platelet 

/uL <130 >=130
Na mM/L <135or>145 135-145
K mM/L <3.5or>5.5 3.5-5,5
CI mM/L <98or>110 98-110
CO mM/L >30 <=30
Ca mg/dL <8.8or>11 8.8-11
P mg/dL <2.5or>4.5 2.5-4.5

glucose mg/dL <70or>110 79-110
BUN mg/dL <5or>25 5-25
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표 2.변수의 분리 기준(계속)
변수 단위 양성기준 음성기준

creatinine mg/dL >1.4 <=1.4
uricacid mg/dL >6 <=6
T.protein g/dL <6 >=6
albumin g/dL <3.3or>5.3 3.3-5.3
T.bilirubin mg/dL >=1.2 <1.2
ALP IU/L >115 <=115

AST/ALT IU/L >1 <=1
r-GT IU/L 남 >55 여 <=55

남 >35 여 <=35
LDH mg/dL >455 <=455

T.cholesterol mg/dL >=200 <200
triglyceride mg/dL <140 >=140
HDL mg/dL <30 >=30
HBsAg 양성 음성
Anti-HBC 양성 음성
Anti-HCV 양성 음성

-FP IU/L >20 <=20
CEA ng/mL >=5 <5
SG <1.003or>1.030 1.003-1.030
pH >8 <=8
protein 양성 음성

urineglucose 양성 음성
ketone 양성 음성
blood 양성 음성

urobilinogen EU/dl >=0.2 <0.2
bilirubin 양성 음성
nitrite 양성 음성
WBC 양성 음성

familyhistory 유 무
drinking 하루평균 소주 1병 이상 그 외
exercise 운동한다 운동하지 않는다
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이분형으로 나눈 51개의 변수 중 기존의 논문(하정윤,2007;유영애,2007)에서
일변량 분석을 통해 sex,LYM,platelet,K,Ca,albumin,Tbilirubin,ALP,
AST_ALT,rGT,LDH,Tcholesterol,triglyceride,HDL,HBsAg,Anti-HBc,
Anti-HCV,aFP,CEA,ketone,urobilinogen,bilirubin,familyhistory,drinking이
간경변 발생군과 비발생군 간에 유의한 차이가 있는 변수임을 밝혔다.
[표 3]은 51개의 변수에 대한 간경변 발생군과 비발생군의 발생 분포에 대한 결
과이다.결과를 보면 많은 변수들이 양성기준과 음성기준의 분포가 선택편의에 의
해 음성기준으로 편중되어 있는 경향이 있음을 볼 수 있다.

표 3.간경변증 발생여부에 관한 위험요인들의 기술통계량

변수 양성기준 비간경변(N=3,592)
빈도(%)

간경변(N=501)
빈도 (%)

sex 남 1,919(53.42) 329(65.67)
age >=40 2,908(80.79) 404(80.64)
RBC 남:<4.7or>6.1

여:<4.2or>5.4 1,822(50.72) 259(51.70)

Hb 남:<14
여:<12 571(15.90) 67(13.37)

Hct 남:<42or>52
여:<37or>47 1,116(31.07) 141(28.14)

MCV <80 63(1.75) 6(1.20)
MCH <27 78(2.17) 6(1.20)
MCHC <33 402(11.19) 50(9.98)
WBC >11 65(1.81) 8(1.60)
LYM <19or>48 379(10.55) 86(17.17)
EOS >7 42(1.17) 5(1.00)
BAS <1.5 8(0.22) 1(0.20)
platelet <130 52(1.45) 85(16.97)
Na <135or>145 14(3.17) 13(2.59)
K <3.5or>5.5 28(0.78) 9(1.80)
CI <98or>110 67(1.87) 13(2.59)
CO

2
>30 120(3.34) 18(3.59)

Ca <8.8or>11 77(2.14) 24(4.79)
P <2.5or>4.5 132(3.67) 25(4.99)

glucose <70or>110 454(12.64) 64(12.77)
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표 3.변수 별 간경변 발생 분포(계속)

변수 양성기준 비간경변(N=3,592)
빈도(%)

간경변(N=501)
빈도 (%)

BUN <5or>25 29(0.81) 7(1.40)
creatinine >1.4 125(3.48) 10(2.00)
uricacid >6 831(23.13) 114(22.75)
T.protein <6 13(0.36) 3(0.60)
albumin <3.3or>5.3 19(0.53) 9(1.80)
T.bilirubin >=1.2 513(14.28) 13(20.56)
ALP >115 187(5.21) 74(14.77)

AST/ALT >1 1,858(51.73) 228(45.51)
r-GT 남자:>55

여자:>35 714(19.88) 184(36.73)
LDH >455 195(5.43) 56(11.18)

T.cholesterol >=200 1,444(40.20) 148(29.54)
triglyceride <140 2179(60.66) 366(73.05)
HDL <30 48(1.34) 17(3.39)
HBsAg 양성 151(4.20) 245(48.90)
Anti-HBC 양성 2,117(58.94) 403(80.44)
Anti-HCV 양성 27(0.75) 65(12.97)
a-FP >20 1(0.03) 33(6.59)
CEA >=5 232(6.46) 56(11.18)
SG <1.003or>1.030 4(0.11) 0(0.00)
pH >8 36(1.00) 8(1.60)
protein 양성 381(10.61) 66(13.17)

urineglucose 양성 101(2.81) 15(2.99)
ketone 양성 168(4.68) 40(7.98)
blood 양성 1,154(32.13) 143(28.54)

urobilinogen >=0.2 117(3.26) 47(9.38)
bilirubin 양성 112(3.12) 48(9.58)
nitrite 양성 25(0.70) 4(0.80)
UWBC 양성 435(12.11) 67(13.37)

familyhistory 유 198(5.51) 243(48.50)
drinking 하루평균 소주 1병 이상 548(15.26) 164(32.73)
exercise 운동한다 1,968(54.79) 296(59.08)
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본 논문에서는 위의 24개의 변수를 포함한 자료에 propensityscorematching방
법을 적용하여 적용 전에 자료에서 유의한 차이가 있다고 보였던 변수들을 적용
후 분포를 보정시킨 후에도 실제로 유의한 차이가 있는지 비교해 보았다.그 결과
24개의 변수들 중에서 ALP,HBsAg,Anti-HCV,aFP,familyhistory,drinking
이렇게 6개 변수만이 간경변 발생에 영향을 미치는 것으로 나타났다.[표 4]는
propensityscorematching적용 전과 후의 변수 별 일변량 분석 결과이다.
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표 4.Propensityscorematching적용 전과 후의 변수별 일변량 분석

변수
propensityscorematching

적용 전
propensityscorematching

적용 후
오즈비

(95% 신뢰구간) 유의확률 오즈비
(95% 신뢰구간) 유의확률

sex 1.66(1.37-2.02) 0.0001 1.13(0.87-1.48) 0.3423
LYM 1.75(1.36-2.26) 0.0001 1.08(0.76-1.52) 0.6596
platelet 13.90(9.70-19.93) 0.0001 1.37(0.81-2.31) 0.2331
K 2.32(1.09-4.96) 0.0243 2.65(0.73-9.54) 0.1267
Ca 2.29(1.43-3.66) 0.0003 0.57(0.29-1.11) 0.0975

albumin 8.79(3.77-20.45) 0.0001 1.25(0.33-4.63) 0.7385
Tbilirubin 1.55(1.22-1.96) 0.0002 1.05(0.75-1.47) 0.7334
ALP 3.15(2.36-4.20) 0.0001 1.68(1.07-2.64) 0.0232

AST_ALT 0.77(0.64-0.94) 0.0091 1.08(0.86-1.36) 0.4802
rGT 2.33(1.91-2.85) 0.0001 1.13(0.85-1.49) 0.3893
LDH 2.19(1.60-2.99) 0.0001 0.77(0.50-1.18 0.2349

Tcholesterol 0.62(0.50-0.76) 0.0001 0.88(0.69-1.11) 0.2986
triglyceride 0.52(1.48-2.40) 0.0001 1.31(0.95-1.80) 0.0913
HDL 2.59(1.47-4.54) 0.0006 1.66(0.68-4.06) 0.2621
HBsAg 0.00(17.16-27.70) 0.0001 8.23(5.64-12.00) 0.0001
Anti-HBC 2.86(2.27-3.60) 0.0001 0.95(0.91-1.59) 0.7658
Anti-HCV 19.68(12.43-31.17) 0.0001 8.71(4.42-17.17) 0.0001
aFP 253.21(34.5-1855.65) 0.0001 11.88(1.41-100.00) 0.0062
CEA 1.82(1.33-2.48) 0.0001 1.04(0.68-1.59) 0.8926
ketone 1.76(1.23-2.53) 0.0016 0.84(0.51-1.40) 0.5214

urobilinogen 3.07(2.16-4.37) 0.0001 0.86(0.51-1.46) 0.5909
bilirubin 3.29(2.315-4.68) 0.0001 1.27(0.69-2.33) 0.4401

familyhistory 16.14(12.87-20.24) 0.0001 3.70(2.74-5.01) 0.0001
drinking 2.70(2.19-3.32) 0.0001 1.64(1.23-2.17) 0.0005
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333...444다다다중중중 로로로지지지스스스틱틱틱 회회회귀귀귀분분분석석석을을을 이이이용용용한한한 위위위험험험인인인자자자 선선선택택택

Propensity score matching을 적용하지 않았을 때 선택된 24개의 변수와
propensityscorematching을 적용했을 때 선택된 6개의 변수를 각각 독립변수로
넣은 뒤 로지스틱 회귀분석을 하였다.회귀분석을 통하여 얻어진 두 모형에 서의
최종적인 간경변증 위험인자를 찾고,이들 모형에 대한 정확도를 파악하였다.
24개의 변수 중 9개의 위험인자가 선택된 모형(이하 기존모형)과 6개의 변수 중
6개의 위험인자가 모두 선택된 모형(이하 보정모형)을 평가하기 위해서 민감도,
특이도,위양성율,위음성율,정확도를 사용하였다.민감도는 실제 간경변 발생자를
예측을 통해서도 간경변 발생자로 분류하는 비율을 나타내는 것이고,특이도는 실
제 간경변 비발생자를 예측을 통해서 간경변 비 발생자로 분류하는 비율을 나타
낸다.위양성율는 실제 간경변 비발생자를 간경변 발생자로 잘못 분류한 비율이고,
위음성율는 실제 간경변 발생자를 간경변 비 발생자로 잘못 분류한 비율이다.또
한 모형의 적합도를 평가하기 위해서 수정된 결정계수와 ROC곡선 면적,그리고
Hosmer-Lemeshow 적합도 검정을 수행하였다.
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333...444...111기기기존존존모모모형형형

기존모형에서는 Anti-HCV,aFP,HBsAg,family history,drinking,platelet,
ALP,rGT,triglyceride가 간경변 발생의 위험인자로 선택되었는데,이를 이용하여
구한 간경변 발생 위험확률 예측식은 다음과 같았다.즉,

P= e(x)
1+e(x)

이다.예측식을 기술하면,
x=-4.2715+(3.7149*Anti-HCV)+(2.9965*aFP)+(3.0329*HBsAg)+(2.3688*family
history)+(1.1442*drinking)+(0.8669*platelet)+(0.8255*ALP)+(0.4140*rGT)+(0.5973*t
riglyceride)를 나타낸다.

333...444...222보보보정정정모모모형형형

보정모형에서는 Anti-HCV,aFP,HBsAg,familyhistorydrinking,ALP모두가
간경변 발생의 위험인자로 선택되었다.이는 기존모형의 위험인자에서 platelet,
rGT,triglyceride가 제외된 결과와 같다.이를 이용한 간경변 발생 위험확률 예측
식은 다음과 같았다.즉,

P= e(x)
1+e(x)

이다.예측식을 기술하면,
x=-3.7402+(3.8234*Anti-HCV)+(3.3602*aFP)+(3.1471*HBsAg)+(2.4106*family
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history)+(1.1835*drinking)+(1.0409*ALP)를 말한다.
[표 5]는 기존모형과 보정모형에 대한 오즈비,회귀계수,유의확률 결과이다.

표 5.기존모형과 보정모형의 로지스틱 회귀분석 결과

변수
기존모형 보정모형

회귀계수
(표준오차)유의확률

오즈비
(95% 신뢰구간)회귀계수 유의확률 오즈비

(95% 신뢰구간)
Anti-HCV 3.71

(0.27) 0.0001 41.05
(23.96-70.32)

3.82
(0.27) 0.0001 45.76

(26.85-77.99)
aFP 2.99

(1.36) 0.0273 20.01
(1.39-286.50)

3.36
(1.25) 0.0076 28.79

(2.43-340.021)
HBsAg 3.03

(0.16) 0.0001 20.75
(15.36-28.05)

3.14
(0.15) 0.0001 23.26

(17.31-31.26)
family
history

2.36
(0.15) 0.0001 10.68

(7.94-14.36)
2.41
(0.14) 0.0001 11.14

(8.32-14.90)
drinking 1.14

(0.16) 0.0001 3.14
(2.31-4.25)

1.18
(0.14) 0.0001 3.26

(2.45-4.35)
ALP 0.82

(0.25) 0.0005 2.28
(1.43-3.63)

1.04
(0.22) 0.0001 2.83

(1.83-4.37)
platelet 0.86

(0.30) 0.0036 2.38
(1.32-4.26)

triglyceride 0.59
(0.17) 0.0003 1.81

(1.31-2.51)
rGT 0.41

(0.16) 0.0106 1.51
(1.10-2.07)
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333...555간간간경경경변변변증증증 발발발생생생 위위위험험험인인인자자자 재재재평평평가가가 결결결과과과

[표 6]은 기존모형과 보정모형을 이용하여 간경변 발생에 대한 민감도,특이도,

위양성율,위음성율,정확도,ROC곡선 면적,Hosmer-Lemeshow 적합도 검정,수
정된 결정계수를 구하여 정리한 것이다.그 결과,민감도와 위양성율에서는 보정모
형이 약간 더 높았고 나머지 적합도 부분에서도 보정모형이 약간 낮긴 했지만 전
체적으로 기존모형과 큰 차이가 없는 것을 확인할 수 있었다.

표6.기존모형과 보정모형에 대한 적합도 평가

기존모형(%) 보정모형(%)

Sensitivity 79.6 80.0
Specificity 90.2 89.5

Falsenegativerate 20.4 20.2
Falsepositiverate 9.8 10.5
Totalaccuracy 88.9 88.3
Areaunderthe
ROCcurve(AUC) 0.897 0.891

Hosmer-Lemeshow
Goodnessoffit 0.6425 0.5273

Adjusted
R-square 0.5323 0.5230

[그림 2]와 [그림 3]에서 보여주는 바와 같이 기존모형과 보정모형의 ROC곡선은
거의 같은 곡선의 형태를 그리고 있음을 알 수 있다.
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그림 2.기존모형의 ROC곡선

그림 3.보정모형의 ROC곡선
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[표 7]은 4,093명의 실제 자료에 대하여 두 모형을 이용했을 때 예측된 위험 확
률의 분포를 비교한 결과이다.결과를 살펴보면 확률분포를 10%씩 10개의 구간으
로 나눴을 때 기존모형과 보정모형의 확률분포가 두 모형 간에 큰 차이가 없음을
확인할 수 있었다.두 모형의 위험확률에 대한 빈도차가 10-19%인 구간에서 2.5%
로 가장 컸고,이를 제외한 나머지 위험 확률에서는 빈도차가 모두 1% 미만인 것
을 알 수 있었다.
[그림 4]는 [표 7]의 결과를 히스토그램으로 나타낸 것이다.여기서도 마찬가지로
기존모형과 보정모형을 실제자료에 적용했을 때,두 모형의 위험확률에 따른 빈도
분포가 전체적으로 비슷하게 나타났다.

표 7.실제자료에서 위험 예측 확률 분포 비교

위험확률(%) 기존모형 보정모형
<10 3,234(79.01) 3,315(80.99)
10-19 133(3.25) 30(0.73)
20-29 174(4.25) 179(4.37)
30-39 157(3.84) 182(4.45)
40-49 71(1.73) 68(1.66)
50-59 57(1.39) 47(1.15)
60-69 31(0.76) 50(1.22)
70-79 38(0.93) 27(0.66)
80-89 80(1.95) 97(2.37)
>90 118(2.88) 98(2.39)
계 4,093(100) 4,093(100)
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기존모형을 기준으로 보정모형의 적절성을 평가하기 위해 모든 변수들이 이분형
으로 되어있는 변수 별 모든 조합을 구하고 그 조합에 대한 확률 값을 구하여 비
교하였다.모형 별 조합은 9개의 인자를 고려한 기존모형에서는 29=512개의 조
합으로,6개의 인자를 고려한 보정모형에서는 26=64개의 조합으로 구성된다.결
과적으로 기존모형이 보정모형과 중복된 6개의 위험인자 이외에 3개의 위험인자
가 추가된 모형을 갖기 때문에,기존모형에서는 보정모형과 같은 64개 조합 외에
그 64개의 조합 별로 23=8개의 조합이 추가된다.
본 논문에서는 64개의 조합에 대하여 기존모형에서 8개 확률 값의 중간 값과 보
정모형에서 1개의 확률 값을 비교하였다.
[표 8]에서는 기존모형과 보정모형의 모든 조합 별 위험확률 추정치를 비교해 본
결과,두 모형 간의 위험확률 추정치 값은 큰 차이가 없었고,이는 두 모형에 대한
일표본 t-검정의 유의확률이 모두 0.05보다 큰 것을 통해 확인할 수 있었다.[그림
5]는 [표 8]을 바탕으로 64개의 조합 별 예측 확률의 분포를 나타낸 그래프이다.
그래프를 보면 두 모형의 조합 별 확률 값의 분포가 같은 양상을 보이고,확률 값
이 높은 조합일수록 보정모형이 기존모형과 거의 일치하는 반면 확률 값이 낮은
조합일 경우 보정모형이 기존모형과 미약한 차이가 존재하는 것을 볼 수 있다.
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표 8.기존모형과 보정모형을 이용한 위험확률 추정치의 비교
Numberof
combinationAnti-HCV aFP HBsAg Family

history drinking ALP 기존모형
중앙값 (최소값,최대값) 보정모형 유의확률

1 1 1 1 1 1 1 99.998(99.995,99.999) 99.999 0.4376
2 1 1 1 1 1 0 99.995(99.987,99.998) 99.996 0.5248
3 1 1 1 1 0 1 99.993(99.983,99.997) 99.996 0.5249
4 1 1 1 1 0 0 99.985(99.961,99.994) 99.988 0.5249
5 1 1 1 0 1 1 99.977(99.941,99.991) 99.985 0.5249
6 1 0 1 1 1 1 99.957(99.890,99.983) 99.962 0.525
7 1 1 0 1 1 1 99.955(99.886,99.983) 99.969 0.5251
8 1 1 1 0 1 0 99.948(99.866,99.980) 99.958 0.5251
9 1 1 1 0 0 1 99.928(99.816,99.972) 99.952 0.5252
10 0 1 1 1 1 1 99.912(99.775,99.966) 99.939 0.5253
11 1 0 1 1 1 0 99.902(99.750,99.962) 99.891 0.5256
12 1 1 0 1 1 0 99.898(99.741,99.960) 99.912 0.5255
13 1 0 1 1 0 1 99.865(99.657,99.947) 99.875 0.5256
14 1 1 0 1 0 1 99.860(99.644,99.945) 99.899 0.5258
15 1 1 1 0 0 0 99.836(99.582,99.936) 99.863 0.526
16 0 1 1 1 1 0 99.799(99.489,99.922) 99.828 0.5263
17 0 1 1 1 0 1 99.724(99.298,99.892) 99.801 0.5268
18 1 0 1 1 0 0 99.693(99.219,99.880) 99.646 0.5271
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표 8.기존모형과 보정모형을 이용한 위험확률 추정치의 비교(계속)
Numberof
combinationAnti-HCV aFP HBsAg Family

history drinking ALP 기존모형
중앙값 (최소값,최대값) 보정모형 유의확률

19 1 1 0 1 0 0 99.681(99.191,99.875) 99.714 0.5271
20 1 0 1 0 1 1 99.542(98.841,99.821) 99.574 0.5282
21 1 1 0 0 1 1 99.526(98.799,99.814) 99.656 0.5283
22 0 1 1 1 0 1 99.371(98.412,99.754) 99.439 0.5294
23 1 0 0 1 1 1 99.115(97.773,99.653) 99.115 0.5313
24 0 1 1 0 1 1 99.066(97.651,99.634) 99.325 0.5317
25 1 0 1 0 1 0 98.962(97.393,99.592) 98.804 0.8532
26 1 1 0 0 1 0 98.924(97.299,99.577) 99.031 0.5327
27 1 0 1 0 0 1 98.577(96.449,99.440) 99.623 0.5353
28 1 1 0 0 0 1 98.525(96.322,99.420) 98.884 0.5357
29 0 0 1 1 1 1 98.265(95.689,99.316) 98.274 0.5376
30 0 1 0 1 1 1 98.202(95.536,99.291) 98.601 0.5381
31 1 0 0 1 1 0 98.002(95.057,99.211) 97.533 0.5396
32 0 1 1 0 1 0 97.893(94.795,99.168) 98.112 0.5404
33 1 0 0 1 0 1 97.273(93.325,98.918) 97.166 0.5451
34 0 1 1 0 0 1 97.125(92.979,98.859) 97.829 0.5462
35 1 0 1 0 0 0 96.811(92.246,98.731) 96.196 0.5486
36 1 1 0 0 0 0 98.696(91.982,98.685) 96.903 0.0272
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표 8.기존모형과 보정모형을 이용한 위험확률 추정치의 비교(계속)
Numberof
combinationAnti-HCV aFP HBsAg Family

history drinking ALP 기존모형
중앙값 (최소값,최대값) 보정모형 유의확률

37 0 0 1 1 1 0 96.125(90.673,98.452) 95.262 0.5539
38 0 1 0 1 1 0 95.987(90.361,98.396) 96.136 0.5549
39 0 0 1 1 0 1 94.747(87.607,97.883) 94.575 0.5646
40 0 1 0 1 0 1 94.563(87.206,97.807) 95.570 0.5661
41 1 0 0 1 0 0 93.986(85.963,97.565) 92.371 0.5706
42 0 1 1 0 0 0 93.671(85.295,97.432) 94.087 0.5732
43 1 0 0 0 1 1 91.294(80.425,96.413) 90.950 0.5925
44 0 0 1 1 0 0 88.768(75.588,95.295) 86.027 0.6136
45 0 1 0 1 0 0 88.400(74.910,95.129) 88.397 0.6168
46 0 0 1 0 1 1 84.137(67.505,93.146) 83.635 0.6542
47 0 1 0 0 1 1 83.645(66.701,92.910) 86.347 0.6568
48 1 0 0 0 1 0 82.128(64.281,92.171) 78.018 0.6724
49 1 0 0 0 0 1 76.970(56.682,89.540) 75.475 0.7208
50 0 0 0 1 1 1 73.202(61.798,87.492) 70.988 0.7575
51 0 0 1 0 1 0 69.924(47.642,85.617) 64.346 0.7903
52 0 1 0 0 1 0 69.153(46.735,85.162) 69.072 0.7981
53 0 0 1 0 0 1 62.839(39.817,81.231) 61.012 0.8633
54 0 1 0 0 0 1 61.986(38.948,80.670) 65.946 0.8722
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표 8.기존모형과 보정모형을 이용한 위험확률 추정치의 비교(계속)
Numberof
combinationAnti-HCV aFP HBsAg Family

history drinking ALP 기존모형
중앙값 (최소값,최대값) 보정모형 유의확률

55 1 0 0 0 0 0 59.436(36.433,78.945) 52.079 0.2667
56 0 0 0 1 1 0 54.497(31.897,75.393) 46.354 0.9518
57 0 0 0 1 0 1 46.557(25.404,69.019) 42.832 0.963
58 0 0 1 0 0 0 42.577(22.468,65.466) 35.592 0.9205
59 0 1 0 0 0 0 41.691(21.840,64.639) 40.613 0.9111
60 0 0 0 1 0 0 27.639(12.980,49.388) 20.923 0.7659
61 0 0 0 0 1 1 20.405(9.097,39.566) 18.008 0.6959
62 0 0 0 0 1 0 10.100(4.200,22.286) 7.198 0.6041
63 0 0 0 0 0 1 7.553(3.089,17.253) 6.301 0.583
64 0 0 0 0 0 0 3.456(1.377,8.369) 2.320 0.5506
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제제제 444장장장 결결결론론론 및및및 고고고찰찰찰

본 연구에서는 1994년부터 2005년 사이에 건강검진을 받은 자 중에서 병원에 내
원하여 간경변 발생 여부에 대한 진단을 받은 4,093명을 대상으로,음성기준으로
편중되어있는 분포를 보정시키기 위해 propensityscorematching방법을 적용하
여 기존의 연구에서 밝혀졌던 간경변증을 발생시키는 위험 인자들을 재평가해보
았다.
Propensityscorematching적용 전의 기존모형에서 선택된 9개의 위험인자와 적
용 후의 보정모형에서 선택된 6개의 위험인자를 비교,평가해본 결과 오히려 민감
도와 위양성율에서는 보정모형이 약간 더 높았고 나머지 적합도 부분에서도 보정
모형이 약간 낮긴 했지만 전체적으로 기존모형과 큰 차이가 없는 것으로 보아 보
정모형에서 선택된 6개의 위험인자 만으로도 기존모형에서의 9개 위험인자 못지
않게 간경변증 발생 위험을 예측할 수 있다는 결론을 내릴 수 있었다.실제 4,093
명의 자료에 대하여 두 모형을 이용했을 때 예측된 위험 확률의 분포를 비교한
결과에서도 기존모형과 보정모형의 확률분포가 큰 차이가 없게 나타났다.마지막
으로 기존모형을 기준으로 보정모형의 적절성을 평가하기 위해 모든 변수들이 이
분형으로 되어있는 변수 별 조합을 구하여 그 조합에 대한 확률 값을 비교해 본
결과에서도 역시 두 모형의 64개 조합 별 확률 값의 분포가 같은 양상을 보였고
확률 값이 낮은 조합의 경우에서는 보정모형이 기존모형과 미약한 차이가 존재하
기는 했지만 확률 값이 높은 조합일수록 보정모형이 기존모형과 거의 일치하는
결과가 나타났다.그러므로 간경변증 임상연구 수행 시 제한적일 수밖에 없는 시
간적,비용적인 측면 등을 고려하였을 때,굳이 기존모형에서 선택된 9개의 위험인
자를 측정하지 않고 보정모형에서 선택된 6개의 인자 즉,Anti-HCV,aFP,
HBsAg,familyhistory,drinking,ALP를 측정하는 것만으로도 충분히 간경변증을
평가할 수 있다는 결론을 얻을 수 있었다.
본 연구는 그 동안의 연구되었던 propensityscorematching방법에 대한 이론적
인 정리와 함께 실제 임상자료를 이용하여 분석에 적용해 보았다.이러한 임상의
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학자료,혹은 다른 분야의 자료들에 대하여 propensityscorematching방법을 이
용한다면 비실험 연구에 있어서 더욱 객관적인 비교연구가 가능하게 될 것이다.
그런데 propensityscore를 이용하여 matching할 때 공변량으로 고려해야할 변
수들이 많아지게 되면,실제 matching된 자료의 수가 극단적으로 작아질 수도 있
기 때문에 matching을 하기 전의 전체 자료수가 다소 커야 된다는 문제가 발생할
수 있다.향후에는 이러한 제한점을 해결하기 위해 propensityscore를 구할 때 적
절한 공변량의 수를 결정하는 방법,혹은 공변량이 고정되었을 때 적절한 표본의
크기를 선택할 수 있는 방법에 대한 연구가 필요할 것이라 생각된다.
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RRReeeaaasssssseeessssssmmmeeennntttooofffRRRiiissskkkFFFaaaccctttooorrrsssfffooorrrttthhheee
DDDeeevvveeelllooopppmmmeeennntttooofffLLLiiivvveeerrrCCCiiirrrrrrhhhooosssiiisssBBBaaassseeedddooonnn
PPPrrrooopppeeennnsssiiitttyyySSScccooorrreeeMMMaaatttccchhhiiinnngggMMMeeettthhhooodddsss

Noh,SungYoo
Dept.ofBiostatisticsandComputing

TheGraduateSchool
YonseiUniversity

Inacaseofobservationalstudytobefrequentlyconductedinaclinicaltrial
field,anessentialproblem of‘selectionbias'exists.Theseproblemscanbe
solvedbyexecutingamatchingmethodpreventingadifferencebetweenthe
structuralgroups to balance the treatmentgroup and the controlgroup's
covariates,orifthe treatmenteffectis estimated afterstratifying similar
individuals.However,becausethetypicalmethodsforsolvingtheselectionbias
controlonly thesmallnumberofcovariatesforcorrection,they havesome
criticallimitations.In thissituation itapropensity scorewhich providesa
summaryvalueofscalaronthecovariatesinformationisused,thedistorted
treatmenteffectcanbeeffectivelyexamined.
Inthisthesis,wereassessedtheriskfactorsforthedevelopmentofliver
cirrhosisusing thepropensityscorematching method.Weusedthedataof
4,093subjectswhoreceived thescreening testin firstand visited medical
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centerforcheckuplivercirrhosisfrom 1994to2005.
Inordertoreassesstheriskfactorsforlivercirrhosiswhichwerereportedin
thepreviousstudies,thepredictabilitiesoftheexisting modeland adjusted
modelwerecomparedthroughasensitivity,specificity,accuracy,andtherisk
probabilityestimateandothers.
As theresultofcomparison,itcould beconcluded thatonly the 6 risk
factors,thatis,Anti-HCV,aFP,HBsAg,afamilyhistory,drinking,andALP
couldpredicttheriskoflivercirrhosissuccessfully.Also,itseemstobemore
efficientthattheseapproachesareappliedintheclinicalresearcheswhichare
neededtotaketimeandcostrelativelyexpensive.

___________________________________________________________________________
Keywords:propensityscore,matching,livercirrhosis,predictionmodel
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