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2004년 40대 사망원인으로 간 질환이 2위를 차지하면서 통계청은 “남성의
40대 사망률이 여성의 3배 이상인 것에는 여러 가지 원인이 있으나 간 질환이 대
표적”이라고 한 바 있다.실제로 남성이 여성보다 간 질환으로 사망할 확률이 4.4
배에 달했다.건강관리와 조기 건강 진단을 통해 간 질환을 예방할 수 있도록 본
논문에서는 특히 간경변 의심군의 위험인자(RiskFactor)들이 무엇인지 예측해
보고자 한다.1994년부터 2005년까지 건강 검진 자료에서 총 64,211명을 대상으로
신체계측,간 기능 검사,대사 및 전해질,혈액 검사,뇨 검사,간염 검사 등을 결
과를 이용한다.

간경변 의심군의 위험인자 선택에 있어서는 Data mining 기법인 LDA,
QDA,로지스틱 회귀모형,CART와 같은 예측 모형을 사용했고,또 다른 방법으
로 위험인자의 선택에 앞서서 FilterMethod인 FINCO를 사용해 차수를 줄인 후
걸러진 변수로 다시 데이터 마이닝 기법을 적용해 보았다.FilterMethod를 사용
하기 전에 예측 모형으로 선택된 위험인자에는 알부민,platelet(혈소판),B형간염
S항원,총단백,총콜레스테롤,LDH(젖산탈수소효소),γ-GT(감마 글루타미리 트랜
스)가 있었으며,Filtering을 통해 예측 모형으로 선택된 위험인자에는 Alk.Phos
(알칼리 포스파타제),B형간염S항원,MCH(적혈구 1개당 혈색소 양),몸무게,나
이가 있었다.

핵심 되는 말:위험인자,LDA,QDA,로지스틱 회귀모형,CART,FilterMethod,
FINCO
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제제제 111장장장 서서서 론론론

2004년 통계청에서 발표한 사망 원인 통계 결과를 보면 암,뇌혈관질환,심
장질환,당뇨병,자살에 이어 간 질환이 총 사망자 245,771명 중 9,272명(3.77%)
사망으로 6위를 차지했다.간 질환의 종류로는 지방간,간경변,간암,간염 등으로
주된 원인은 장기간의 다량 음주로 인한 영양장애,약물 남용,독소 중독,바이러
스,비만,노화 등 다양하다.간 질환에 대한 용어를 살펴보면,간세포가 바이러
스,알코올,약물이나 독물,자가 면역,대사 장애 등에 의해 손상을 입고 망가져
서 염증이 발생된 상태를 간염이라고 하고,간염이 6개월 이내에 회복되는 경우
를 급성 간염이라고 한다.간염 바이러스가 몸 안에 침입하면 간에 지하당을 만
들고 번식한 후 면역 세포와 전쟁을 벌이다 간세포가 파괴되고 간 기능이 손상되
는데 이러한 간염이 6개월 이상 낫지 않고 진행되면 만성 간염이 된다.계속해서
염증세포가 침윤되어 광범위한 섬유화에 의해 두꺼운 섬유질이 형성되고,살아남
은 간세포들에 의해 재생결절이 형성되면서 간의 정상적인 구조가 소실되고 일그
러지고 굳어지면서 자갈밭처럼 울퉁불퉁하게 변하는데 이를 간경변(Liver
Cirrhosis)이라고 하고 형태학적으로는 원래의 정상 간으로 돌아갈 수 없게 된다.
간 질환은 2003년 연령별 사망원인 분포에서 30대에는 3.89%였지만 40대에는
8.54%로 현저히 높아짐을 알 수 있다.특히,본 논문은 건강검진 자료를 통해 간
경변 의심군의 위험인자에 대해 연령 외의 또 다른 위험인자들을 예측해 보도록
한다.예측된 위험인자를 통해 보다 더 빠른 시간에 간경변임을 밝혀낼 수 있길
바란다.

본 논문은 1994년부터 2005년까지 건강 검진(Screeningtest)자료를 이용해
간경변으로 의심되는 위험인자를 추출해 내는데 중점을 둔다.이로써,예전에 간
경변을 판정하는데 사용했던 검사 항목에 비해 더 추가될 항목이 있는지 살펴본
다.

위험인자를 선택하는 방법으로는 LDA(Linear discriminant analysis),
QDA(Quadraticdiscriminantanalysis),로지스틱 회귀모형(LogisticRegression),
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CART(Classification and Regression Tree),Filter로 불리는 FINCO(Forward
andInconsistency,EdgarAcuna,2003)를 사용하였으며,이 방법들로 선택된 변
수들을 비교해 보고자 한다.최근 EdgarAcuna가 개발한 FINCO 방법의 알고리
즘을 소개하고,본 건강검진 자료를 통한 결과로 이 방법의 특징을 알아본다.
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제제제 222장장장 위위위험험험인인인자자자 예예예측측측 방방방법법법

본 논문에서는 건강검진(Screening test) 자료를 통해 간경변 의심군
(ScreeningPositivesofLiverCirrhosis)에 대한 위험인자(RiskFactor)를 예측하
고자 한다.예측 모형을 통해 위험인자를 추출하는 방법과 Filtering을 통해 변수
를 한 번 거른 후 추출하는 방법이 있다.예측 모형으로는 판별모형인 LDA와
QDA, 로지스틱 회귀모형, CART를 사용하였고, Filtering 방법으로는
FINCO(ForwardandInconsistency)를 사용하였다.

222...111판판판별별별모모모형형형

판별분석은 어떤 새로운 대상의 특징을 파악하여 미리 정의되어 있는 분류
자(Classifier)에 따라 어느 한 범주에 할당하거나 나누는 방법이다.분류자는 보
통 이산형(예로,‘0’과 ‘1’또는 ‘예’와 ‘아니오’등)이지만,범주형(예로,종교에서
‘기독교’,‘불교’,‘천주교’등)으로 주어지기도 한다.본 논문에서는 분류자가 간경
변에 대해 이산형(간경변 의심군=1,간경변 비의심군=0)이다.

222...111...111LLLDDDAAA

다변량 정규분포를 따를 때,두 집단의 평균과 공분산은 모르지만,두 집단

의 공분산이 같은 경우로,선형식의 형태로 집단을 분류한다. 를 각 집단의 표

본 평균 벡터라고 하고,를 각 집단의 표본 공분산 행렬이라고 할 때,합동 표

본 분산(pooled samplevariance)는 다음과 같다.
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식 1.합동 표본 분산(pooledsamplevariance)

라는 새로운 관찰치에 대한 판별 함수는 다음과 같다.

식 2.LDA의 판별 함수

판별함수의 값이  

보다 크면 집단 1에,작으면 집단 2에 분류한다.

222...111...222QQQDDDAAA

다변량 정규분포를 따를 때,두 집단의 평균과 분산을 모르고,두 집단의 분
산이 같지 않은 경우이다.이 경우에는 LDA와는 다르게 선형식이 아닌 곡선의
형태로 집단을 분류한다.라는 새로운 관찰치에 대한 판별 함수는 다음과 같

다.

식 3.QDA의 판별 함수
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판별 함수가  


보다 크면 집단 1로,작으면 집단 2로 분류한다.

222...222로로로지지지스스스틱틱틱 회회회귀귀귀모모모형형형

회귀분석은 오차항이 정규성과 등분산성을 가정하는데,종속 변수가 이산형
값을 갖는 경우 위의 가정이 만족하지 않기 때문에,회귀분석이 불가능하다.그래
서 종속 변수에 로짓 변환을 해주게 되는데,n개의 독립변수를   ⋯ 이라

할 때,로지스틱 회귀모형은 다음과 같다.

식 4.로지스틱 회귀 모형

222...333CCCAAARRRTTT

CART는 반응 변수를 결정하는데 매우 중요한 독립변수를 선택하는 비모수
적인 방법이다.반응 변수가 연속형이면,CART는 회귀 나무를 형성하고,반응 변
수가 이산형이면,판별 나무를 형성한다.의사결정 나무는 순환적 분할(recursive
partitioning)방식을 이용하여 나무를 구축하는 기법으로,나무의 가장 상단에 위
치하는 뿌리마디(root node),속성의 분리기준을 포함하는 내부마디(internal
node),마디와 마디를 이어주는 가지(link),그리고 최종 분류를 의미하는 잎(leaf)
으로 구성된다.나무를 형성하는 단계는,먼저 의사결정나무를 최대한 크게 형성
하고,Deviance,Entropy,GiniIndex를 이용해 적절하게 가지치기를 한다.본 논

     

  

   ⋯ 
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문은 Deviance가 가장 작을 때 가지 치는 방법을 사용했다.

제제제 333장장장 FFFiiilllttteeerrrMMMeeettthhhooodddsss

FilterMethod는 앞에 소개된 판별모형,로지스틱 회귀모형,CART와는 달
리 종속변수를 사용하지 않고 독립변수의 부분 집합(subset)중 최상의 부분 집
합을 선택한다.즉 데이터의 분석에 앞서 독립변수들을 평가하는데 자료의 특징
만을 사용하여 차수를 줄이도록 변수를 걸러낸다는 뜻이다.

Featureselectionmethod는 독립변수의 부분 집합이 생성되는 생성 함수
(GenerationFunction)와 독립변수의 개수를 결정하기 위해서 사용되는 평가함수
(Evaluation Function)에 달려있다. 생성 방법으로는 Complete, Heuristic,
Random이 있고, 평가함수로는 거리 측도(Distance Measure), 정보 측도
(Information Measure), 종속성 측도(Dependence Measure), 일치성 측도
(ConsistencyMeasure),오분류율(MisclassificationErrorRate)이 있다.

333...111FFFeeeaaatttuuurrreeeSSSeeellleeeccctttiiiooonnnMMMeeettthhhoooddd

333...111...111FFFeeeaaatttuuurrreeeSSSeeellleeeccctttiiiooonnn소소소개개개

Featureselection은 차원 축소를 위한 효율적인 기법이다.실질적인 분석 단
계 전에 Pre-Processing 단계에서 데이터 클리닝(Data Cleaning)을 포함해
FeatureSelection을 하게 된다.특히 FeatureSelection에서는 특정의 변수를 찾
아내기 위해서 변수를 생성하는 생성함수와 생성된 변수를 평가하는 평가함수를
사용한다.생성함수의 종류로는 Random(랜덤하게 변수를 생성함),Complete(모든
변수를 고려하여 유의하지 않은 변수를 하나씩 제거함),Heuristic(변수 하나씩 고
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려하여 유의한 변수를 하나씩 추가함)이 있고,평가함수로는 거리 측도,정보 측
도,종속성 측도,일치성 측도가 있다.

333...111...222FFFeeeaaatttuuurrreeeSSSeeellleeeccctttiiiooonnn단단단계계계

FeatureSelection방법에는 기본적으로 4단계로 진행된다.첫째,평가에 필
요한 변수 집합(candidatesubsetoffeatures)을 생성하는 생성 단계,둘째,선택
된 변수 집합을 평가하는 평가 단계,셋째,FeatureSelection이 언제 멈출 것인지
결정하는 정지 기준(stoppingcriterion)을 설정하는 단계,넷째,최종 선택된 변수
집합이 타당한지 확인하는 검증 단계이다.이 단계를 그림으로 표현하면 아래와
같다.

그림 1.FeatureSelection단계

N을 총 변수의 개수라고 하면,개의 변수 집합을 모두 비교해 가장 좋은
변수 집합을 찾아내는 방법이 가장 좋을 것이다.그러나 이 모든 변수 집합을 비
교하기에는 비용면,시간면에서 경제적이지 못하다.따라서 생성 단계에는 3가지
방법이 있는데,먼저 집합을 공집합으로 설정해 놓은 후에 가장 유의한 변수를
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하나씩 추가하는 방법인 Heuristic,전체 집합으로 설정해 놓은 후에 가장 유의하
지 않아 보이는 변수를 하나씩 제거하는 방법으로 Complete,임의로 변수 집합을
선택하는 Random 방법이 있다.

평가 단계에서는 평가함수가 생성 함수에 의해 만들어진 변수 집합의
goodness를 측정한다.반복을 통해 가장 좋은 goodness를 가진 변수 집합과 현재
의 변수집합을 비교해 더 좋은 변수 집합으로 교체한다.생성 함수가 달라지면
평가 함수가 같더라도 변수 집합은 달라질 수 있다.

Featureselection단계에서 정지 기준이 없으면 계산이 무한히 길어질 수
있는데,앞서 설명한 생성 함수와 평가 함수에 의해 정지 기준이 설정된다.미리
선택될 변수의 개수를 제한하거나,반복 횟수를 제한하는 것이 정지 기준이 될
수 있다.또한 평가 함수의 적절한 값을 Threshold로 사용하여 정지 기준을 설정
할 수 있다.

Feature selection의 마지막 단계인 검증 단계는 이전에 정의된 Feature
selection의 여러 가지 방법을 통해 나온 결과와 비교하거나,실제 데이터 셋을 사
용해 방법들 간의 결과를 비교함으로써 변수 집합의 타당도를 시험하게 된다.

333...222FFFIIINNNCCCOOO소소소개개개

FINCO는 2003년 EdgarAcuna에 의해 소개된 Featureselection방법이다.
차원 축소를 통해 계산 시간을 단축하고,모형을 보다 쉽게 해석하려는 시도로,
변수 중에서 가장 유의한 변수 부분 집합을 선택한다.FINCO는 생성함수로
SequentialForwardGeneration을 사용하고,평가 함수로는 Inconsistency를 사용
한다.

333...222...111SSSeeeqqquuueeennntttiiiaaalllFFFooorrrwwwaaarrrdddGGGeeennneeerrraaatttiiiooonnn

SequentialForward방법은 판별 모형에서 변수를 선택하는 방법에서와 같
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이,모든 독립변수 중에서 가장 유의한 독립변수 순으로 유의한 독립변수가 나오
지 않을 때까지 더해주는 방식이다.

333...222...222CCCooonnnsssiiisssttteeennncccyyyMMMeeeaaasssuuurrreee

일치성 측도는 보다 새롭고 가장 최근에 주목을 받는 방법으로,단조 증
가․감소(monotonic)하고,유의한 독립변수 집합을 선택하는데 걸리는 시간이 짧
고,중복되거나 관계없는 변수를 제거하고,noise를 제거하는 장점이 있다. 일치
성 측도는 불일치율(Inconsistencyrate)을 계산해서 불일치율이 0%이면 일치성
측도는 100%이 된다.

N을 총 독립변수(feature)의 수라고 하면,총 독립변수의 집합은 2개가 된
다.이 중 선택된 n개의 독립변수의 집합을 {   }(⊃ ⊃  ⊃ )

라고 하면,불일치율 는    ≤    ≤  ≤   가 된다.
D를 전체 데이터,S는 선택된 feature의 집합,N는 D안에 있는 개개인의 수

라고 하면,불일치율을 구하는 식은 다음과 같다.

식 5.불일치율

 는 S에 대해서 i번째 feature값의 조합이 발생할 횟수,  는 i번째 feature

값을 가지는 개개인들이 제일 많이 속해있는 class의 횟수,M은 S에 있는
feature값의 모든 조합 수가 된다.

불일치율을 계산하는 과정은 다음과 같다.먼저  (i=0,…,n)에 있는 개개인
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이 갖는 변수 값들을 패턴(pattern)이라고 하고,각 패턴이 있는 마지막 값을
classlabel로 둔다.두 패턴을 비교하여 모두 같은 값을 갖는데 classlabel이 다
르면 불일치한(Inconsistent)것이다.이렇게 한 독립변수의 집합 안에서 나타나는
불일치 횟수에서 가장 많이 나온 classlabel의 횟수를 뺀 것을 Inconsistency
count라고 한다.예로,m(m≤M)개의 matching패턴이 있었고,classlabel이 1인
횟수 ,classlabel이 2인 횟수 ,classlabel이 3인 횟수 라고 하면,m=
++이 된다.가 가장 큰 값이었다면,Inconsistencycount는 m-가 된다.

한 독립변수 집합에서 모든 가능한 패턴에 대한 Inconsistencycount의 합을 총
individual의 수로 나눈 것이 불일치율(Inconsistentrate)이 된다.

333...222...333FFFIIINNNCCCOOO알알알고고고리리리즘즘즘

처음에는 비어 있는 T 안에 각 step이 진행될 때마다 가장 낮은 불일치율
(Inconsistencyrate)을 가진 feature가 차례차례 더해진다.Sequentialforward의
특성으로 T안에 선택된 feature는 절대로 제거될 수 없다.이 과정은 미리 정의된
Threshold보다 작을 때까지 진행된다.자세한 FINCO알고리즘은 아래와 같다.

단계 1:Input단계
D=데이터 셋,p=D안에 있는 변수의 수,S=D안에 있는 모든 변수의 집합,
Threshold=δ  

단계 2:Initialization단계
k=0,T=∅ (T는 k번째 단계까지 선택된 변수의 집합)

단계 3:Inclusion단계
Fork=1top
     , ∊   
여기서,  는 아직 선택되지 않은 변수의 집합이고,
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  는 에 를 포함시켰을 때의 Inconsistencyrate이고,

따라서,는 에 대해 가장 중요한 변수가 된다.
단계 4:Termination단계
      이거나,   ≤ 이면 종료한다.

단계 5:Output단계
는 최종 선택된 변수의 집합과 불일치율(Inconsistencyrate)
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제제제 444장장장 건건건강강강검검검진진진 자자자료료료를를를 통통통한한한 실실실증증증 분분분석석석

444...111건건건강강강검검검진진진 자자자료료료 소소소개개개

본 논문은 1994년 5월 30일부터 2005년 8월 18일까지 총 124,121건의 건강
검진 자료를 통해 간경변 의심군에 대한 위험 인자를 추출하는데 주 목적을 둔
다.건강 검진 항목에는 기초 정보를 기본으로 신체계측,안과 검사,청력 검사,
폐 기능 검사,혈액 검사,면역혈청 검사,대사 및 전해질 검사,간 기능,신 기능
검사,지혈 검사,간염검사,갑상선 기능 검사,소변 검사,대변 검사,심전도 검사,
부인과 검사,내시경 검사,복부 초음파 검사,흉부 X-선 검사,유방 X-선 검사,
위 검사,영양 상담,운동능력 검사,피로도 측정이다.이 외에 보다 정밀한 검사
를 요하는 환자들에 대해서는 선택 검사를 하도록 하였는데,이 중 간염 활동성
여부를 확인하는 검사로 B형 간염 보균자에만 해당되는 HBeAg와 Anti-HBe가
있었다.이 두 항목은 간경변 의심군의 위험 인자로 보이지만,이는 사비를 들여
야 하는 선택 항목이므로 극히 소수의 환자들만 검사를 했기 때문에,이 두 가지
항목은 변수로 제외시켰다.

본 논문의 목적은 간경변 의심군의 위험인자를 알아내기 위함이므로,위의
건강 검진 항목 중에서 간경변 의심군의 위험 인자로 알려진 이전의 자료들을 바
탕으로 성별,연령,신체계측,간 기능 검사,간염 검사,소변 검사,초음파 검사,
내시경 검사 등으로 분석을 실시하였다.총 124,121건의 건강검진 자료에는 선택
검사를 포함해 최대 7번까지 검사를 받은 사람이 있었다.이를 가장 최근에 건강
검진을 받은 날짜를 기준으로 선택해 64,211명이 최종으로 뽑혔으며,본 논문은
이를 대상으로 분석을 실시하였다.

종속 변수 즉,간경변 의심군의 여부를 알 수 있는 정밀한 검사가 없었기
때문에,종속변수를 몇 가지의 혈액 검사 항목(5항목)과 초음파 검사(5항목)와 내
시경 검사(5항목)결과로 만들었다.이 종속변수의 설정은 해당분야 전문가들이
제시한 혈액 검사,초음파 검사,내시경 검사의 소견으로 이루어졌으며,본 논문
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은 3개의 종속변수를 만들어냈다.

표 1.건강 검진 기본검사

검검검사사사 항항항목목목 변변변수수수 검검검사사사 항항항목목목 변변변수수수

기초 정보 성별

생

화

학

검

사

대사
및

전해질

나트륨
연령 칼륨

신체 계측
신장 염소
체중 이산화탄소
비만도 칼슘

혈

액

검

사

적혈구

RBC 인
Hb 혈당
Hct 당화혈색소
MCV 혈중요소질소
MCH 크레아티닌
MCHC 요산

간 기능

총단백

백혈구

WBC
알부민PMN(다핵구)

총빌리루빈LYM(임파구)
직접빌리루빈MON(단핵구)
Alk.PhosEOS(호산구)
AST(GOT)BAS(호염구)
ALT(GPT)혈소판 Platelet(혈소판)

γ-GT혈액형 ABO
LDHRH

크레아틴키나제

뇨 검사

비중
혈청 철분산도

단백 총 철결집함능

혈청지질
총콜레스테롤요당
중성지방케톤체

고밀도콜레스테롤잠혈
저밀도콜레스테롤요빌리노겐

간염검사

B형간염S항원빌리루빈
B형간염C항체아질산염
B형간염S항체백혈구
C형간염항체색
B형간염E항원탁도
B형간염E항체대변 검사 잠혈

기생충검사
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444...222 간간간경경경변변변 의의의심심심군군군의의의 정정정의의의

건강 검진 자료에는 간경변 여부에 대한 정확한 검사 결과가 없었기 때문
에,간경변 의심군을 예측하는데 필요한 종속 변수의 정보가 존재하지 않았다.따
라서 간경변 의심군의 종속 변수 설정은 간 기능 검사,간염검사,혈소판 수치,
초음파 검사,내시경 검사 중 몇 가지 결과들의 조합으로 이루어졌다.이는 해당
분야 전문가들에 의해 제시된 것이다.간경변 종속 변수는 “간경변 의심군”과 “간
경변 비의심군”으로 나뉘어졌으며,자세한 항목은 아래 표와 같다.

표 2.간경변 의심군 설정 기준표

종속변수 검사 항목 하위 검사 항목 결과

간경변
의심군

내시경

식도 정맥류(Esophagealvarix)
식도 정맥류(IsolatedEsophagealvarix)
식도 및 위저부 정맥류(Esophageal& fundalvarix)
울혈성 위병증(Congestivegastropathy)
위 저부 정맥류(Fundalvarix)

초음파

비장확장(Splenomegaly)
복수(Ascites)
초기간경화(Earlystagelivercirrhosis)
간경화의심(ruleoutlivercirrhosis)
간경화(Livercirrhosis)

혈액검사

혈소판(Platelet)<130(10/uL)
알부민(Albumin)<3.3(g/dL)
총빌리루빈(T.Bil)>1.2(mg/dL)
B형간염S항원 HBsAg양성
C형간염항체 AntiHCV 양성

위에 제시된 간경변 의심군 기준표를 이용해 몇 가지 조합에 의해 3개의 종
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속변수를 만들었다.종속변수 조합에 앞서 건강검진 자료의 구조는 아래 그림과
같고,간경변 의심군 조합은 아래 표와 같다.

그림 2.종속변수 조합을 위한 건강 검진 자료의 구조

표 3.설정된 종속변수

종속변수1 초음파검사∪내시경검사∪혈액검사

종속변수2 초음파검사∪내시경검사

종속변수3 초음파검사∪(내시경검사∩혈액검사)

444...333분분분석석석자자자료료료

본 논문은 1994년 5월 30일부터 2005년 8월 18일까지 총 124,121건의 자료
중에는 1번에서 최고 7번까지 건강 검진을 받은 사람이 있었다.이 중에는 기본
검사 외에 보다 세밀한 선택 검사를 받은 횟수도 포함하고 있다.건강 검진을 많
이 받은 사람일수록 건강 관리에 심혈을 기울이고 있으므로 건강 검진 결과는 좋
았다.본 논문은 가장 최근에 받은 자료만을 선정해 64,211명으로 간경변 의심군
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에 대한 위험인자를 추출해 내도록 한다.
간경변 의심군을 정의하는 종속변수 3개에 대해서는 이미 설정 기준과 설정

기준의 조합을 설명했다.이에 대해 각각의 종속변수에 대한 빈도수는 다음과 같
다.

표 4.간경변 의심군 종속변수의 도수표

Screening Frequency Percent Total

종속변수1 의심군 10,683 16.64%

64,211

정상군 53,528 83.36%

종속변수2 의심군 288 0.45%
정상군 63,923 99.55%

종속변수3 의심군 230 0.36%
정상군 63,981 99.64%

간경변 의심군을 설정할 때,가장 큰 범위로 설정된 종속변수1은 간경변 의
심군이 10,683명 간경변 비의심군이 53,528명으로,종속변수2는 간경변 의심군이
288명 간경변 비의심군이 63,923명으로,종속변수3은 간경변 의심군이 230명 간경
변 비의심군이 63,981명으로 나타났다.간경변 의심군과 간경변 비의심군의 비율
차이가 큰 것을 감안해 사전확률을 동일하게 설정해주기로 한다.따라서 가장 큰
범위로 설정된 종속변수1의 의심군과 정상군의 수를 동일시하여 본 논문의 분석
이 시작된다.

간경변 의심군의 위험인자 추출을 위해서 기본적으로 성별,연령,신체계측
을 포함하여 간 기능 검사,간염 검사,소변 검사,초음파 검사,내시경 검사 등
54개의 독립변수를 사용하여 본 논문의 분석이 시작된다.54개의 독립 변수 중에
는 (rbc,hb,hct),(mch,mcv,mchc),(gran,lymph),(bioAst,bioAlt)의 상관관계
가 높아 다중공선성을 우려하여 rbc,mch,lymph,bioAst만 사용하기로 하고 나
머지 5개 변수는 제외하였다.따라서 독립변수 49개로 간경변 의심군에 대한 위
험인자를 추출하도록 한다.종속변수 3개에 대해 각각 영향을 미치는지 알아보기
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위해 일변량 분석을 실시하였고 결과는 다음과 같다.

표 5.종속변수1에 대한 독립변수들의 일변량 분석

독립변수 p-value 독립변수 p-value
sex <.0001 bilirubin <.0001
age <.0001 bioCa 0.0031
height <.0001 bioP <.0001
weight <.0001 bioGlucose 0.9340
bmi <.0001 bioBun <.0001
wbc <.0001 bioCreat <.0001
rbc <.0001 bioUric <.0001
mch <.0001 bioChol <.0001
lymph 0.0351 bioProtein <.0001
mono <.0001 bioAlk <.0001
eos 0.8960 bioAst <.0001
baso 0.0383 bioRgt <.0001
sg 0.7942 bioLdh <.0001
ph 0.0097 bioTrig <.0001
protein <.0001 bioHdl 0.0079
blood <.0001 bioNa 0.0219
uwbc 0.0002 bioK <.0001
nitrite 0.0003 bioCl 0.8958
glucose 0.2096 bioCo2 0.1344
ketone <.0001 hbc <.0001
urobil <.0001 ahbs <.0001

종속변수1에 대한 일변량 분석 결과 eos,sg,glucose,bioGlucose,bioCl,
bioCo2변수들은 유의하지 않은 것으로 나타나고 있다.따라서 종속변수1에 대한
분석에서는 6개의 독립변수를 제외한다.
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표 6.종속변수2에 대한 독립변수들의 일변량 분석

독립변수 p-value 독립변수 p-value
sex 0.0461 bilirubin 0.0037
age 0.0002 bioCa 0.1622
height 0.5815 bioP 0.1831
weight 0.8132 bioGlucose 0.2035
bmi 0.8623 bioBun 0.3168
wbc <.0001 bioCreat 0.0042
rbc <.0001 bioUric 0.2823
mch 0.0026 bioChol <.0001
plt <.0001 bioProtein 0.0153
lymph 0.8643 bioAlb <.0001
mono 0.0026 bioBil 0.1383
eos 0.0671 bioAlk <.0001
baso 0.0031 bioAst <.0001
sg 0.4534 bioRgt <.0001
ph 0.9740 bioLdh <.0001
protein 0.3497 bioTrig 0.1275
blood 0.4634 bioHdl 0.3550
uwbc 0.3122 bioNa 0.8565
nitrite 0.9201 bioK 0.2850
glucose 0.0028 bioCl 0.8878
ketone 0.1326 bioCo2 0.2884
urobil <.0001 hcv 0.8341
ahbs <.0001 hbs <.0001

hbc 0.0362

위 표는 간경변 의심군의 종속변수2에 대한 일변량 분석 결과이다.간경변
의심군의 종속변수를 설정할 때,종속변수2에 대해서는 혈액검사 소견이 포함되
지 않았으므로,독립변수에 혈액검사 항목(plt,bioAlb,bioBil,hbs,hcv)를 포함시
켰다.위의 결과 height,weight,bmi,lymph, eos,sg,ph,protein,blood,uwbc,
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nitrite,ketone,bioCa,bioP,bioGlucose,bioBun,bioUric,bioBil,bioTrig,bioHdl,
bioNa,bioK,bioCl,bioCo2,hcv변수들은 유의하지 않은 것으로 나타나고 있다.
따라서 종속변수2에 대한 분석에서는 25개의 독립변수를 제외한다.

표 7.종속변수3에 대한 독립변수들의 일변량 분석

독립변수 P-value 독립변수 P-value
sex 0.0050 bilirubin <.0001
age 0.0254 bioCa 0.0502
height 0.2954 bioP 0.2227
weight 0.3417 bioGlucose 0.1133
bmi 0.6702 bioBun 0.2414
wbc <.0001 bioCreat 0.0012
rbc <.0001 bioUric 0.2709
mch <.0001 bioChol <.0001
lymph 0.7728 bioProtein 0.0017
mono <.0001 bioAlk <.0001
eos 0.0039 bioAst <.0001
baso 0.0012 bioRgt <.0001
sg 0.3317 bioLdh <.0001
ph 0.8834 bioTrig 0.0243

protein 0.1075 bioHdl 0.5195
blood 0.9752 bioNa 0.2066
uwbc 0.4588 bioK 0.6352
nitrite 0.8438 bioCl 0.5518
glucose 0.0012 bioCo2 0.3008
ketone 0.0261 hbc 0.0004
urobil <.0001 ahbs <.0001

종속변수3에 대한 일변량 분석 결과 height,weight,bmi,lymph, sg,ph,
protein,blood,uwbc,nitrite,bioCa,bioP,bioGlucose,bioBun,bioUric,bioHdl,
bioNa,bioK,bioCl,bioCo2변수들은 유의하지 않은 것으로 나타나고 있다.따라
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서 종속변수3에 대한 분석에서는 20개의 독립변수를 제외한다.

444...444간간간경경경변변변 의의의심심심군군군의의의 위위위험험험인인인자자자 선선선택택택

간경변 의심군에 대한 위험인자를 선택함에 있어서,종속변수1,2,3에 대해
각각 판별 모형,로지스틱 회귀모형,CART와 FilterMethod인 FINCO를 사용했
다.먼저 판별모형으로 선택된 위험인자는 아래 표와 같다.

종속변수1에 대해 판별 모형으로 선택된 위험인자로는 간 기능 검사(
bioAst,bioProtein,bioLdh),간염검사(hbc,ahbs,mch),혈액검사(wbc,rbc),혈청
지질 검사(bioTrig,bioChol,bioHdl),대사 및 전해질 검사(bioUric,bioK,bioP,
bioBun,bioCa),뇨검사(urobil,uwbc,protein,blood,ketone),신체계측(age,,
sex,height,weight)이었고,종속변수2에 대해 판별 모형으로 선택된 위험인자는
간 기능 검사(bioAlb,bioAlk,bioRgt,bioProtein),간염검사(hbs),혈액검사(plt),
혈청 지질 검사(bioChol)였고,종속변수3에 대해 판별모형으로 선택된 위험인자는
간 기능 검사(bioAlk,bioRgt,bioLdh),간염검사(hbc,ahbs),혈액검사(rbc,eos,
wbc),혈청지질 검사(bioChol),인적사항(sex)이었다.
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표 8.판별모형을 통한 위험인자 선택

종속변수1 종속변수2 종속변수3
Variable F

Valuep-valueVariable
F

Valuep-valueVariable
F

Valuep-value
ahbs 523.16<.0001 plt 109.53<.0001 bioAlk 113.22<.0001
sex 350.60<.0001 bioAlk 92.36<.0001 bioChol 40.71<.0001
hbc 255.24<.0001 bioAlb 34.60<.0001 bioRgt 37.75<.0001
urobil 174.29<.0001 bioRgt 17.09<.0001 ahbs 15.55<.0001
bioChol 119.01<.0001 bioChol 14.57 0.0001 wbc 12.94 0.0003
bioK 86.21<.0001 hbs 12.85 0.0003 rbc 8.76 0.0031
wbc 56.88<.0001bioProtein 3.12 0.0772 sex 9.99 0.0016

bioProtein 54.99<.0001 bioLdh 7.19 0.0074
height 47.84<.0001 eos 4.27 0.0389
bioAst 35.57<.0001 hbc 2.55 0.1102
bioLdh 60.37<.0001
bioHdl 47.73<.0001
rbc 34.30 0.0101
mch 72.41 0.0184
bioUric 18.67<.0001
ketone 17.01<.0001
weight 7.91 0.0049
uwbc 6.96 0.0084
bioP 7.41 0.0065
bioTrig 6.62 0.0101
blood 6.02 0.0142
bioBun 5.45 0.0196
age 6.02 0.0141
bioCa 4.08 0.0434
protein 3.77 0.0522

세 종속변수에서 빈번히 나타나는 간경변 의심군의 위험인자로는 bioRgt(γ
-GT),bioProtein(총단백),bioAlk(알칼리 포스파타제),bioLdh(젖산탈수소효소),
hbc(B형간염C항체),ahbs(B형간염S항체),WBC,rbc(적혈구 수),bioChol(총콜레
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스테롤),sex가 선택되었다.

표 9.로지스틱 회귀모형을 통한 종속변수1의 위험인자 선택

Parameter Estimate Standard
Error p-value

Intercept -7.2185 0.8470 <.0001
age -0.00535 0.00223 0.0162
height 0.0249 0.00392 <.0001
weight -0.00986 0.00297 0.0009
wbc -0.1151 0.0135 <.0001
rbc 0.5809 0.0605 <.0001
mch 0.1013 0.0119 <.0001
blood -0.0993 0.0490 0.0427
uwbc 0.2237 0.0730 0.0022
ketone 0.3416 0.1128 0.0025
urobil 1.2711 0.1147 <.0001
bioP -0.1686 0.0465 0.0003
bioBun 0.0179 0.00623 0.0041
bioUric 0.0903 0.0201 <.0001
bioChol -0.00539 0.000713 <.0001
bioProtein 0.2121 0.0552 0.0001
bioAst 0.0183 0.00204 <.0001
bioLdh -0.00198 0.000197 <.0001
bioTrig -0.00073 0.000272 0.0070
bioHdl 0.00916 0.00204 <.0001
bioK -0.5052 0.0664 <.0001
hbc 0.7620 0.0467 <.0001
ahbs -1.0552 0.0459 <.0001
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로지스틱 회귀 모형을 통해 종속변수1의 위험인자를 추정한 결과 신체계측
(나이,신장 몸무게),뇨검사(blood,uwbc,ketone,urobil),간염검사(hbc,ahbs)가
간경변 의심군의 위험인자로 선택되었다.

표 10.로지스틱 회귀모형을 통한 종속변수2의 위험인자 선택

Parameter Estimate Standard
Error p-value

Intercept 0.1035 0.9909 0.9168
plt -0.0105 0.00145 <.0001

bioChol -0.00660 0.00248 0.0078
bioAlb -0.4297 0.2046 0.0357
bioAlk 0.00783 0.00173 <.0001
bioLdh 0.00126 0.000564 0.0255
hbs 0.5837 0.1852 0.0016

종속변수2에 대한 로지스틱 회귀 모형에서는 간경변 의심군 위험인자 로 이
미 간 질환의 위험인자로 알려진 plt,bioAlb,hbs가 추정되었다.그 외에도 hbs(B
형간염S항원:양성이면 간 질환 판명),bioLdh(젖산탈수소효소:젖산탈수소효소
수치는 급성 간염의 경우 급상승함)와 bioAlk(알칼리 포스파타제:간 기능,뼈의
이상 유무를 판단함)가 위험인자로 추정되었다.
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표 11.로지스틱 회귀모형을 통한 종속변수3의 위험인자 선택

Parameter Estimate Standard
Error p-value

Intercept -4.5534 1.4981 0.0024
sex -0.4151 0.2049 0.0428
wbc -0.1838 0.0581 0.0016
mch 0.1006 0.0389 0.0097
eos 0.0737 0.0306 0.0159
bioChol -0.0135 0.00275 <.0001
bioAlk 0.0120 0.00164 <.0001
bioLdh 0.00192 0.000582 0.0010
ahbs -0.7627 0.1879 <.0001

종속변수3에 대한 로지스틱 회귀모형에서 간경변 의심군의 위험인자 추정 결
과에서는 sex,wbc(백혈구 수),mch(적혈구 1개당 혈색소 양),eos(호산구),
bioChol등이 선택되었다.

다음으로는 CART에 대해 간경변 의심군의 위험인자를 그림으로 표현해 보
았다.종속변수1의 위험인자로는 아래 그림과 같이 ahbs,hbc,sex,age,urobil,
bioAst가 선택되었다.ahbs(B형간염S항체)에 양성 반응을 보이고,요빌리노겐 수
치가 0.55보다 크면 간경변 의심군으로 판명된다.



- 25 -

그림 3CART로 종속변수1의 위험인자 선택

그림 4.CART로 종속변수2의 위험인자 선택
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위의 그림은 CART로 종속변수2의 위험인자를 추정한 결과이다.위험인자
로는 plt,bioRgt(감마 글루타밀 트랜스:간에 이상이 생기면 혈액 중으로 누출되
어 이상치를 나타냄,알코올 섭취시 높게 나타남),bioLdh,bioProtein으로 선택되
었으며,plt가 120.5보다 작고 bioRgt49.5보다 간경변 의심군으로 판명된다.

그림 5.CART로 종속변수3의 위험인자 선택

위의 그림은 CART로 종속변수3의 위험인자를 추정한 결과이다.bioAst가
16.5보다 작고 mch가 32.85보다 크면 간경변 의심군으로 판명되고,bioAst가 33.5
보다 크고 rbcrk3.565보다 크고 bioChol이 177.5보다 작으면 간경변 의심군으로
판명된다.
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444...555간간간경경경변변변 의의의심심심군군군 예예예측측측 모모모형형형

간경변 의심군의 위험인자를 선택하는데 사용했던 LDA,QDA,로지스틱 회
귀모형,CART에 대한 예측 모형의 우수성을 민감도와 특이도에 대해 알아본다.
위의 방법으로 얻어진 예측 모형을 통해 판별된 ‘간경변 의심군’과 ‘간경변 비의
심군’이 실제 판별된 ‘간경변 의심군’과 ‘간경변 비의심군’과 얼마나 정확한지에 따
라 예측 모형의 우수성이 결정되는데,민감도와 특이도는 아래 표와 같이
ConfusionMatrix에서 나타낼 수 있다.

표 12.ConfusionMatrix

Predictedmodel
간경변 비의심군 간경변 의심군

Actualdata
간경변 비의심군 Specificity(특이도) FalsePositive
간경변 의심군 FalseNegative Sensitivity(민감도)

위의 표에서 나타나듯이,실제 간경변 의심군을 예측 모형을 통해서도 간경
변 의심군으로 판명하는 정도를 민감도라 하고,실제 간경변 비의심군을 예측 모
형을 통해서도 간경변 비의심군으로 판명하는 정도를 특이도라 한다.또한 실제
간경변 비의심군을 의심군으로(False Positive),실제 의심군을 비의심군으로
(FalseNegative)잘못 판명한 정도를 오분류율이라고 한다.민감도와 특이도는
높을수록 오분류율은 낮을수록 예측 모형의 우수성이 높게 나타나므로 여러 방법
에 의해 예측된 모형의 민감도와 특이도를 비교함으로써 예측 모형의 우수성을
비교할 수 있다.

본 논문에서 사용한 예측 모형인 LDA,QDA,로지스틱 회귀모형,CART의
특이도,민감도,오분류율을 비교해보면 아래의 표와 같다.
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표 13.간경변 의심군의 종속변수1에 대한 예측 모형 분류표

예측모형 SensitivitySpecificity False
Positive

False
NegativeAccuracy

종
속
변
수
1

Training

LDA 66.51 70.15 29.85 33.49 68.35
QDA 24.82 90.33 9.67 75.18 58.01
Logistic
Regression 66.25 71.42 28.58 33.75 68.87
CART 68.77 64.95 35.05 31.23 66.84

Test

LDA 64.73 69.86 30.14 35.27 67.27
QDA 23.85 97.62 2.38 76.15 55.99
Logistic
Regression 64.20 69.82 30.18 35.80 66.98
CART 67.95 64.50 35.50 32.05 66.24

검증용 자료에서 종속변수1의 예측 모형 정확도는 로지스틱 회귀모형
(66.98%),LDA(67.27%),CART(66.24%),QDA(55.99%)로 로지스틱 회귀모형이
제일 높게 나왔고,민감도에서도 마찬가지로 CART가(67.95%)높게 나왔다.대체
로 종속변수1에 대해서는 만족스러운 결과가 나온 것으로 보인다.

표 14.간경변 의심군의 종속변수2에 대한 예측 모형 분류표

예측모형 SensitivitySpecificity False
Positive

False
NegativeAccuracy

종
속
변
수
2

Training

LDA 13.42 99.30 0.70 86.58 98.08
QDA 22.82 98.07 1.93 77.18 96.79
Logistic
Regression 2.68 99.98 0.02 97.32 98.61
CART 14.77 99.97 0.03 85.23 98.76

Test

LDA 13.33 99.19 0.81 86.67 98.33
QDA 13.33 97.64 2.36 86.67 96.79
Logistic
Regression 2.22 99.98 0.02 97.78 98.99
CART 2.22 99.89 0.11 97.78 98.91
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표 15.간경변 의심군의 종속변수3에 대한 예측 모형 분류표

예측모형 SensitivitySpecificity False
Positive

False
NegativeAccuracy

종
속
변
수
3

Training

LDA 20.33 99.13 0.87 79.67 98.00
QDA 33.33 98.49 1.51 66.67 97.73
Logistic
Regression 5.69 99.99 0.01 94.31 98.88

CART 5.69 99.99 0.01 94.31 98.83

Test

LDA 17.14 99.03 0.97 82.86 98.40
QDA 14.29 98.00 2.00 85.71 97.35
Logistic
Regression 2.86 99.97 0.03 97.14 99.22

CART 2.86 99.97 0.03 97.14 99.22

위의 표 4.14와 표 4.15은 종속변수2와 종속변수3에 대한 예측 모형 분류표
이다.종속변수1에서 보다는 민감도가 많이 떨어지는 결과를 보이는데 이는 간경
변 의심군과 비의심군의 사전확률이 차이가 많이 나서 나타나는 결과이다.종속
변수2에서는 로지스틱 회귀모형의 정확도가 98.99%로 제일 높았고,종속변수3에
서는 CART와 로지스틱 회귀모형이 99.22%로 높았다.

444...666FFFIIINNNCCCOOO에에에 의의의해해해 선선선택택택된된된 변변변수수수

본 논문에서 소개한 FeatureSelectionMethod인 FINCO는 공집합에서 변수
를 하나씩 더하면서 불일치율을 계산해 미리 정해진 불일치율 값보다 작은 변수
를 선택하게 된다.그러므로 각각 변수가 더해질 때마다 불일치율도 함께 계산되
어 나온다.이제 FINCO에 의해 선택된 변수를 가지고 예측 모형을 통해 위험인
자를 선택해 본다.먼저 FINCO에 의해 계산된 불일치율과 선택된 변수들은 다음
과 같다.
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표 16.FINCO에 선택된 변수와 불일치율

Selected
Feature hbs bioAlk mch age mono weight

불일치율 0.242812110.240806190.222275290.107269080.009074410.00009552

FeatureSelection결과 불일치율이 큰 순서대로 변수가 선택되었고,선택된
변수로는 hbs,bioAlk,mch,age,mono,weight가 있다.이제 이 변수들로 예측
모형을 통해 위험인자를 선택 보도록 한다.아래 표는 판별 모형을 통해 간경변
의심군의 위험인자를 선택한 결과이다.

표 17.판별 분석을 통한 간경변 의심군의 위험인자

종속변수1 종속변수2 종속변수3

Fvalue p-value Fvalue p-value Fvalue p-value

bioAlk 16.60 <.0001 118.83 <.0001 152.59 <.0001

hbs 4989.93 <.0001 72.64 <.0001 126.56 <.0001

mono 3.75 0.0527 5.63 0.0177 10.37 0.0002

mch 109.41 <.0001 4.31 0.0379 13.87 0.0013

age 57.31 <.0001 2.18 0.1398

weight 150.58 <.0001

이제 FINCO로 Filtering된 변수로 간경변 의심군 예측 모형들의 민감도,
특이도,정확도를 비교해 본다.이 결과와 Filtering을 하지 않은 결과와 비교해
보도록 한다.
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표 18.Filtering통한 간경변 의심군 예측 모형의 분석용 자료의 분류표

Sensitivity Specificity False
Positive

False
Negative Accuracy

종속변수1

LDA 94.29 97.66 2.43 5.71 95.12
QDA 64.64 90.98 9.02 35.36 76.31
Logistic
Regression 75.61 80.99 19.01 24.39 92.78
CART 64.86 98.55 1.45 35.14 81.94

종속변수2

LDA 96.64 99.76 0.24 3.35 98.66
QDA 50.51 98.74 1.26 49.49 74.69
Logistic
Regression 2.68 99.98 0.02 97.32 98.99
CART 14.77 99.97 0.03 85.23 98.76

종속변수3

LDA 56.23 99.13 0.87 43.77 73.61
QDA 30.11 97.89 2.11 69.89 90.46
Logistic
Regression 4.56 98.13 1.87 95.44 99.03
CART 10.46 97.89 2.11 89.54 98.83

표 19Filtering통한 간경변 의심군 예측 모형의 검증용 자료의 분류표

Sensitivity Specificity False
Positive

False
Negative Accuracy

종속변수1

LDA 90.18 97.68 2.32 9.82 92.11
QDA 65.11 98.98 1.02 34.89 82.28
Logistic
Regression 67.66 94.40 5.60 32.34 90.31

CART 63.56 97.43 36.44 2.57 80.19

종속변수2

LDA 96.64 99.76 0.24 3.36 98.39
QDA 52.75 98.74 1.26 47.25 75.88
Logistic
Regression 3.03 98.23 1.77 96.97 98.76

CART 13.88 99.98 0.02 86.12 97.64

종속변수3

LDA 5.69 99.72 0.28 94.31 98.61
QDA 15.45 98.84 1.16 84.55 97.68
Logistic
Regression 5.01 97.99 2.01 94.99 92.47

CART 11.05 96.67 3.33 88.95 94.29
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FilterMethod를 통해 간경변 의심군 예측 모형에서는 종속변수1을 제외하
고 종속변수2와 종속변수3에서는 민감도가 증가한 것으로 보이며,전체적으로
QDA의 정확도가 떨어지는 것으로 보인다.종속변수1에 대해 LDA에서 민감도와
정확도가 각각 90.18%,92.11%로 제일 높게 나타났으며,종속변수2에 대해서도
LDA에서 민감도와 정확도가 각각 96.64%,98.39%,종속변수 3에 대해서도 LDA
에서 정확도가 98.61%로 제일 높게 나타났다.간경변 의심군 예측 모형에서 있어
서 정확도도 높고 해석이 용이한 CART를 그림으로 표현해 보았다.

그림 6.Filtering을 통한 간경변 의심군 종속변수1의 CART 모형
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그림 7.Filtering을 통한 간경변 의심군 종속변수2의 CART 모형

그림 8.Filtering을 통한 간경변 의심군 종속변수3의 CART 모형
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제제제 555장장장 결결결론론론 및및및 고고고찰찰찰

본 논문은 간경변 의심군의 위험인자를 선택하기 위해서,예측 모형을 적용
하기 전에 FilterMethod인 FINCO알고리즘을 사용하여 58개의 독립변수를 차원
축소를 통해 건강 검진 자료에서 FeatureSelection을 거쳐 예측 모형을 통해 위
험인자를 선택해 보았다.FeatureSelection과정에는 feature를 생성하는 방법과
평가 함수에 따랐고,FINCO는 SequentialForwardGeneration으로 feature를 생
성하여,일치성 측도로 평가하였다.

간경변의 유무에 대한 판단을 할 변수가 존재하지 않아 초음파 검사,내시
경 검사,혈액 검사 결과의 조합을 통해 ‘간경변 의심군’3개를 설정했다.
Filtering을 하지 않고 예측 모형에 적용했을 때에는 알부민,platelet(혈소판),B형
간염S항원,총단백,총콜레스테롤,LDH(젖산탈수소효소),γ-GT(감마 글루타밀 트
랜스)가 간경변 의심군의 위험인자로 선택되었으며,Filtering을 통해 예측 모형에
적용했을 때에는 Alk.Phos(알칼리 포스파타제),B형간염S항원,MCH(적혈구 1개
당 혈색소 양),몸무게,나이가 위험인자로 선택되었다. 이러한 결과에 간경변이
라고 해서 간 기능이나 간염 검사 결과만으로 간경변의 유무를 판단하는 것이 아
님을 알 수 있었다.갑상선 기능,종양혈청,소변검사 등 신체 모든 기관과 관련
된 검사도 위험인자가 될 수 있다는 것이다.

Filtering을 거치지 않고 간경변 의심군의 위험인자를 선택하는 예측 모형에
서는 로지스틱 회귀모형에서 민감도와 정확도가 우수하게 나타남을 알았으며,
CART에서도 민감도가 뛰어남을 알았다.Filtering을 거쳐서 간경변 의심군의 위
험인자를 선택하는 예측 모형에서는 LDA를 제외하고 QDA,로지스틱 회귀모형,
CART에서 민감도가 조금씩 향상되었고,정확도에서는 변화가 없음을 알았다.

Feature Selection 방법은 Filter Method와 Wrapper Method로 나뉜다.
FilterMethod에는 본 논문이 소개한 FINCO를 포함해,Relief,Focus,LasVegas
Filter가 있으며,Wrapper Method에는 Sequential Forward Selection(SFS),
Sequential Backward Selection(SBS), Sequential Floating Forward
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Selection(SFFS)이 있다.본 논문이 소개하지 못한 FilterMethod와 Wrapper
Method들은 어떤 방법을 통해 변수를 선택하는지,또 선택된 변수들은 어떤 것들
인지 비교해 보는 연구도 이루어지길 바란다.
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AAABBBSSSTTTRRRAAACCCTTT

RRRiiissskkkFFFaaaccctttooorrrSSSeeellleeeccctttiiiooonnntttoooPPPrrreeedddiiiccctttttthhheeeSSSuuusssccceeeppptttiiibbbllleeeGGGrrrooouuuppp
iiinnnttthhheeeDDDeeevvveeelllooopppmmmeeennntttooofffLLLiiivvveeerrrCCCiiirrrrrrhhhooosssiiisssUUUsssiiinnngggFFFiiilllttteeerrr

MMMeeettthhhooodddsss

Kim,JeongSook
Dept.ofBiostatisticsandComputing
TheGraduateSchool
YonseiUniversity

TheNationalStatisticalOfficedemonstratedthatthemortality of40's
menisthreetimesasmuchaswomen,andmentionedbecauseitwasmainly
liverdiseases.Actuallytheprobabilitythatmoremendiethanwomenonliver
diseasesis4.4times.Inthispaper,toprotectliverdiseasesforhealthcare
andscreening testwepredictedriskfactorsofscreening positivesofliver
cirrhosis.Weanalyzedscreeningdatawhichwerecollectedfrom thepeople
whohadscreeningtestsform 1994to2005.

We used prediction models for Liver Cirrhosis including Linear
DiscriminantAnalysis,QuadraticDiscriminantAnalysis,LogisticRegression,
and Classification and Regression Tree,toselectrisk factorsofscreening
positivesoflivercirrhosis.AlsoweusedForwardandInconsistency,oneof
thefiltermethods,whosemainpurposewastoreducethedimensionofdata
inthepre-processingstep.Withoutfiltermethods,weselectedtheriskfactors
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asalbumin,platelet,HBS,totalprotein,totalcholesterol,LDH,and γ-GT,with
filtermethodsweselectedAlk.phos,HBS,MCH,weight,andage.

-----------------------------------------------------------------
KeyWords:liverdisease,screeningtest,LiverCirrhosis,LinearDiscriminant,
Quadratic Discriminant,Logistic Regression,Classification and Regression
Tree,ForwardandInconsistency,filtermethods
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