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질병관리청 국립보건연구원 유전체역학과에서는 만성질환 발생의 유전, 환경적 

위험요인을 규명하기 위하여 한국인유전체역학조사사업(KoGES)을 수행하여 왔으며, 

약 23만 5천 명에 대한 역학정보와 인체자원을 수집하여 보건의료 R&D 연구자원

으로서 국내 의·과학 연구자들에게 제공하고 있습니다.

본 안내서는 KoGES 수집자료를 이용하고자 하는 연구자의 이해를 높이고자, 교육용 

데이터를 이용하여 데이터 편집 및 가공, 예제를 통한 통계 분석 및 결과 해석에 대한 

전반적인 내용을 담고 있습니다. 특히, 공개 분양되고 있는 KoGES 자료와 동일한 

구조의 교육용 데이터를 이용하여, 통계 프로그램에서 자료 불러오기 및 변수 가공 

등 분석 이전의 자료 핸들링 단계에 대한 설명이 강조되어 있으며, 통계 분석의 경우 

실제 예제를 소개함으로써 연구자가 쉽게 이해하고, 따라할 수 있도록 구성하였습니다. 

또한 통계분석은 오픈 소스인 R(version 3.6.3)을 기반으로 사용자 친화적 통합 개발 

환경인 RStudio를 활용하여 진행되었습니다.  

본 안내서에서 정의된 질병 및 기타 가공 변수는 해당 분석 예제를 설명하기 위하여 

가정한 하나의 예시일 뿐, 연구자의 연구 목적에 따라 적절하게 변환하여 정의하실 

수 있습니다. 또한 기반조사와 추적조사 교육용 데이터는 KoGES 자료의 일부를 임의 

추출하여 가공 생성한 자료이므로 교육용 목적 이외에 논문 작성을 위한 분석 자료

로는 적합하지 않음을 알려드립니다. 

연구 목적으로 KoGES 자료를 활용하고자 하는 연구자는 질병관리청 홈페이지

(http://www.kdca.go.kr) 또는 국립보건연구원 홈페이지(http://www.nih.

go.kr)에서 자세한 내용을 확인할 수 있습니다.   

본 안내서를 통하여 보다 많은 연구자가 한국인유전체역학조사사업 자료를 활용하게 

되고, 나아가 국민보건 향상에 도움이 되는 좋은 연구 성과를 거두시기를 기대합니다.

들어가는 말
KoGES 데이터 분석 가이드북 
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1장.  

한국인유전체역학조사사업(KoGES)  
소개

1. 사업 개요

한국인유전체역학조사사업(Korean Genome and Epidemiology Study, 이하 KoGES)은 질병관리청 국립보건

연구원 유전체역학과에서 수행 중인 코호트 사업으로, 한국인에서 흔하게 발생하는 당뇨, 고혈압, 심혈관질환 등 

만성질환의 유전 및 환경적인 위험 요인을 밝히고 이들 간의 상호작용을 규명하고자, 전국 50개 이상의 의과대학 

및 의료기관의 연구자들이 참여하여 코호트를 구축하였다. 

세부 코호트는 40세 이상 성인을 대상으로 구축한 ‘일반인 기반(population-based) 코호트’와 만성질환의 

유전-환경 상호작용 위험요인 규명을 위한 ‘유전-환경(gene-environment) 모델 코호트’로 구성된다. 일반인 

기반 코호트는 지역사회기반 코호트(안산, 안성), 도시기반 코호트, 농촌기반 코호트로 구성되고, 유전-환경 모델 

코호트는 쌍둥이 및 가족기반 코호트, 국내이주자 코호트, 국제협력 코호트로 구성된다. 

코호트 참가자의 생활습관, 질병 과거력 등의 조사를 위하여 설문조사와 검진 등을 수행하며, 수집된 인체자원(혈청, 

혈장, 뇨, DNA 등)은 향후 연구를 위하여 국립보건연구원 국립중앙인체자원은행에 저장하고 있다. 보관된 자료와 

분석된 정보는 심의를 거쳐 한국인 호발성 만성질환을 연구하는 의·과학 연구자들에게 무상으로 제공하여, 국가 

보건의료 연구 인프라로서의 중심 역할을 하고 있다.

지역사회기반 코호트

농촌기반 코호트

도시기반 코호트

국내이주자 코호트

쌍둥이 및 가족 코호트

국제협력 코호트

│ 그림 1 │  KoGES 코호트 구성



1장. 한국인유전체역학조사사업(KoGES) 소개   │ 9

1장
   

 소
  개

2장
  역

학
자

료
 소

개
3장

  기
반

조
사

 자
료

 분
석

하
기

4장
  추

적
조

사
 자

료
 분

석
하

기
부

   
  록

2. 사업 수행 체계

KoGES 조사 수행 기관인 의료기관 및 검진센터에서는 참여자를 모집하여 동의서를 구득한 후 설문 조사와 검진을 

통해 자료와 인체자원을 수집하며, 수집된 자료와 인체자원은 질병관리청 국립보건연구원으로 이송된다. 고

품질의 자료 수집을 위하여 유전체역학과에서는 조사원 표준화 교육과 CAPI(Computer Assisted Personal 

Interview) 시스템 등 조사단계의 자료 질 관리 및 수집 후 심층 자료 정제를 수행하고 있다. 또한 인체자원의 

수집과 보관의 전 과정에 걸쳐 표준화 프로토콜을 적용하여 고품질의 자료와 인체자원을 연구자들에게 분양할 수 

있도록 관리하고 있다. 

•참여자 모집

•동의서 구득

•설문조사

•검진 실시

•인체자원수집

•데이터 입력

조사 수행기관조사 수행기관 • 사업 계획

• 사업 지침 개발 및 시행

• 사업 진행 상황 관리 및 운영

• 조사원 표준화 교육

• 인체자원 표준화 프로토콜 개발

• 코호트 현지점검

• 전문가 회의운영

• 데이터 품질관리 지침 개발 및 시행

• 코호트 역학정보시스템 개발, 운영 및 관리

• 개인정보보호 지침 개발 및 시행

• 설문지 및 입력 데이터 검수

• 기 수집 데이터 오류 점검 및 클리닝

유전체역학과유전체역학과

사업 발주 

역학자료 신청

산출물 제출
 

역학자료 분양

연구자

사업관리

품질관리

데이터 관리

 
 

│ 그림 2 │  KoGES 조사 수행 체계

KoGES 코호트 및 참여기관
고려대학교 안산병원 
아주대학교 임상역학센터

한양대학교 
전남대학교 경북대학교 관동대학교 
원광대학교 조선대학교 충남대학교 
계명대학교 연세대학교

서울대학교 
인제대학교 서울백병원 한림대학교 전남대학교병원
하나로의료재단 경북대학교 고려대학교 안산병원
전북대학교병원 분당서울대학교병원 대전중앙의료재단
인제대학교 춘천성심병원 인천 세브란스병원
해운대 백병원 녹색병원 대구가톨릭대학교 병원
강북삼성병원 강원대학교병원 창원파티마병원
인제대학교 상계백병원 순천향대학교 천안병원 인하대학교병원
울산대학교병원 고신대학교 복음병원 경주시 보건소
삼성창원병원 가천의대길병원 한림대학교 성심병원
동국대학교 일산병원 가톨릭대학교 경희대학교
건국대학교 충주병원 인제대학교 부산백병원
단국대학교병원 동아대학교병원
이화여대 목동병원

서울대학교
인제대학교 부산백병원 삼성서울병원 단국대학교병원

이화여자대학교

성균관대학교
길림대학교 연변대학교 한양대학교
고베아사히병원

■   지역사회 기반 코호트 사업 
(안산, 안성)

■ 농촌 기반 코호트 사업

■ 도시 기반 코호트 사업

■ 쌍둥이 및 가족 코호트 사업

■ 국내이주자 코호트 사업

■   국제협력(국외이민자)  
코호트 사업

│ 그림 3 │ KoGES 조사 수행 기관
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3. 사업 추진 현황

3-1. 세부 코호트

각 세부 코호트의 특성과 참여자 규모는 <표 1>과 같다.  

│ 표 1 │  KoGES 세부 코호트 요약

세부 사업 시작연도 대상지역 현  황

일반인 기반 

코호트

지역사회 기반 

코호트
2001년 안산, 안성

• 안산, 안성에 거주하는 40~69세 남녀 대상으로 모집

• 기반 참여자수: 10,030명(안산: 5,012명, 안성: 5,018명)

• 2020년 9차 추적조사 진행 중(2년 간격 추적 실시)

농촌기반  

코호트
2004년

전국 11개 

농촌 지역

• 농촌 지역에 거주하는 40세 이상 남녀 대상으로 모집

• 기반 참여자수: 28,337명

• 2007~2016년 6개 지역 중심 추적조사 수행

도시기반  

코호트
2004년

전국

의료기관

중심

•   도시 지역 의료기관 검진센터에 내원한 40세 이상 남녀를 

대상으로 모집

• 기반 참여자수: 173,208명

• 2012~2016년 17개 기관 중심 추적조사 수행

유전-환경 

모델 코호트

쌍둥이 및 가족 

코호트
2005년 서울, 부산

• 쌍둥이와 그 가족을 대상으로 모집

• 기반 참여자수: 3,202명

• 2008~2014년 추적조사 수행

국제협력Ⅰ

코호트
2005년 일본, 중국

•   일본(고베, 오사카) 및 중국(장춘, 연변) 거주 한국인으로 이주 

후 15년 이상인 사람과 자손 및 현지인 대상으로 모집

• 기반 참여자수: 3,556명

• 일본(고베, 오사카): 2008~2013년 추적조사 수행

• 중국(장춘, 연변): 2008~2011년 추적조사 수행

국내이주자 및  

국제협력Ⅱ  

코호트

2006년

2008년

전국,

베트남,  

캄보디아

•   한국인과의 결혼으로 국내에 이주한 아시아 국가 출신의 여성 

및 배우자, 자녀를 대상으로 모집

   : (국내이주자) 결혼 이주 여성과 배우자 및 그 자녀

   : (국제협력Ⅱ) 결혼 이주 여성 현지 가족 및 지역 주민

• 기반 참여자수: 국내이주자 7,191명, 국제협력Ⅱ 4,054명

• 국내이주자 및 자녀: 2012~2014년 추적조사 수행 

기타

코호트

중규모 

코호트
2003년 전국

•   우편설문조사를 통한 건강 관련 설문정보 및 구강상피세포를 

이용한 DNA 수집

• 기반 참여자수: 10,302명

사상체질

코호트
2004년 전국

•   40세 이상 남녀 대상으로 사상체계 등 한의학적 이론 적용을 

통한 만성질환 발생에 미치는 영향 연구를 위한 코호트 구축

• 기반 참여자수: 3,062명
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3-2. 추적조사 현황

코호트 참여자의 추적조사는 통계청 사망자료, 건강보험공단 수진자료 및 암센터 암등록 자료 등의 자료 연계를 

통한 방식과 코호트 참여자를 재 접촉하여 기반조사와 동일하거나 확대된 직접 조사를 수행하는 반복추적조사를 

병행하여 진행하고 있다. 지역사회기반 코호트 사업은 기반조사 후 2년 마다 반복추적조사를 수행하여 현재 9차 

추적조사가 진행 중이며, 도시기반과 농촌기반, 쌍둥이 및 가족 코호트 등은 1차 이상의 추적조사를 수행하였다.

   지역사회
기반 농촌기반도시기반

쌍둥이 및
가족

국내
이주자

국제협력

기반
10,030

(’01~’02)

173,208

(’04~’13)

28,337

(’04~’13)

3,202

(’05~’13)

7,191

(’06~’14)

일본

1,063

(’05~’07,’11)

중국

2,493

(’05~’06,’08)

1차

추적

8,603

(’03~’04)

65,616

(’12~’16)

12,463

(’07~’14)

2,030

(’08~’14)

1,824

(’12~’14)

773

(’08~’09,’13)

964

(’08~’11)

2차

추적

7,515

(’05~’06)

11,399

(’08~’16)

940

(’09~’14)

549

(’10~’11)

3차

추적

6,688

(’07~’08)

6,423

(’11~’16)

165

(’12~’14)

520

(’12~’14)

4차

추적

6,665

(’09~’10)

1,449

(’14~’16)

5차

추적

6,238

(’11~’12)

6차

추적

5,906

(’13~’14)

7차

추적

6,318

(’15~’16)

8차

추적

9차

추적

진행 중

(’19~’20)

6,157

(’17~’18)

│ 그림 4 │  KoGES 추적조사 현황
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4. 조사 항목

2001년부터 시작된 KoGES는 공통 조사 항목 외에 다양한 지역과 집단을 대상으로, 여러 수행기관에서 참여자를 모집, 

조사를 수행하여 코호트별 목적에 따라 조사 항목에 일부 차이가 있다. KoGES 자료는 일반사항, 질병 과거력, 질병 치료 

현황, 약물력, 가족력, 음주 및 흡연 등 생활습관, 신체활동 등이 포함된 설문 항목과 혈압 및 맥박 측정, 체성분분석, 혈액 

및 소변검사 등 임상검사, 심전도, 흉부 X-ray, 폐기능 검사 등이 포함된 검진 항목으로 구성되어 있다.

│ 표 2 │  KoGES 조사 항목 - 설문조사

코호트

항목

일반인 기반 코호트 유전-환경 모델 코호트

지역사회기반 도시기반 농촌기반 쌍둥이 및 가족 국내이주자 국제협력Ⅰ

인구사회학 ● ● ● ● ● ●

생

활

습

관

흡연 ● ● ● ● ● ●

음주 ● ● ● ● ● ●

신체활동 ● ● ● ● ● ●

체중변화 ● - - - ● △

질

환

력

과거력 ● ● ● ● ● ●

약물력 ● - - ● ● ●

보충제 ● ● ● ● ● △

수술력 - - - - ● ●

가족력 ● ● ● ● ● ●

호흡순환기질환 ● - △ - ● -

식
이
조
사

식품섭취빈도조사법 ● ● ● ● ● ●

24시간 회상법 - ● - - - -

식습관 ● ● ● ● ● ●

여성력 ● ● ● ● ● ●

사회심리 ● ● ● - ● ●

● 전체 참여자, △ 일부참여자

│ 표 3 │  KoGES 조사 항목 - 신체계측

코호트

항목

일반인 기반 코호트 유전-환경 모델 코호트

지역사회기반 도시기반 농촌기반 쌍둥이 및 가족 국내이주자 국제협력Ⅰ

신장 ● ● ● ● ● ●

체중 ● ● ● ● ● ●

허리둘레 ● ● ● ● ● ●

엉덩이둘레 ● ● ● ● ● ●

혈압 ● ● ● ● ● ●

맥박 ● ● ● - ● ●

● 전체 참여자, △ 일부참여자
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│ 표 4 │  KoGES 조사 항목 - 혈액검사

코호트

 항목

일반인 기반 코호트 유전-환경 모델 코호트

지역사회기반 도시기반 농촌기반 쌍둥이 및 가족 국내이주자 국제협력Ⅰ

Glucose (공복) ● ● ● ● ● ●

Glucose (당부하 60분) ● - - - - -

Glucose (당부하 120분) ● - - - △ -

Insulin (공복) ● - △ ● - -

Insulin (60분) ● - - - - -

Insulin (120분) ● - - - - -

HbA1c ● △ △ △ - △

Total protein ● ● △ ● ● △

Uric acid - ● △ ● - △

Creatinine ● ● ● ● ● ●

BUN ● ● ● △ ● ●

Albumin ● ● ● ● ● ●

Total Bilirubin ● △ △ △ - -

AST ● ● ● ● ● ●

ALT ● ● ● ● ● ●

γ-GTP ● ● ● ● ● ●

Total Cholesterol ● ● ● ● ● ●

HDL-Cholesterol ● ● ● ● ● ●

Triglyceride ● ● ● ● ● ●

hs-CRP ● ● ● ● △ △

W.B.C blood ● △ ● ● ● ●

R.B.C blood ● △ ● ● ● ●

Hemoglobin ● ● ● ● ● ●

Hematocrit ● △ ● ● ● ●

Platelet ● △ △ ● ● △

평균적혈구용적 - △ △ ● ● △

평균적혈구혈색소 - △ △ ● ● △

평균적혈구혈색농도 - △ △ ● ● △

혈액형 - - - - ● △

Calcium ● △ - ● - △

Sodium ● - - - - △

Potassium ● - - - - △

Chloride ● - - - - △

Vitamin B12 ● - - - - -

Folate ● - - - - -

● 전체 참여자, △ 일부참여자



14 │ KoGES 데이터 분석 가이드북 [R편]

Korean Genome and Epidemiology Study

│ 표 5 │ KoGES 조사 항목 - 소변검사

코호트

항목

일반인 기반 코호트 유전-환경 모델 코호트

지역사회기반 도시기반 농촌기반 국내이주자 국제협력Ⅰ

PH ● ● ● ● △

Nitrite ● - - ● △

S.G ● - - ● -

Protein ● ● ● ● ●

Glucose ● ● ● ● ●

Ketone ● - ● ● △

Bilirubin ● - - ● ●

Blood ● ● ● ● ●

Urobilinogen ● - - ● △

Color ● - - ● -

R.B.C. ● - - ● -

W.B.C. ● - - ● △

E.P cells ● - - ● -

Casts ● - - ● -

Bacteria ● - - ● -

Crystals ● - - ● -

Others ● - - ● -
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5. 자료 분양

KoGES를 통해 수집된 역학자료(일반정보, 질병 과거력, 식·생활습관 등의 설문항목과 신체계측 및 임상검사)와 

유전체정보(SNP 등) 및 인체자원(DNA, 혈청, 혈장 등)은 대학, 국·공립 및 사립 연구기관 등에 소속되어 연구 

업무를 수행하는 연구자를 대상으로 분양하고 있다. 자료 분양은 역학자료만 요청하는 경우와 역학자료와 함께 

유전체정보 및 인체자원을 요청하는 경우를 구분하여 두 가지 분양 절차를 운영하고 있다. 

역학자료만 활용하고자 하는 연구자는 ‘KoGES 역학자료 분양 서비스’를 통하여 자료 분양 신청을 하면 된다. 

자료 신청은 질병보건통합관리시스템(http://is.kdca.go.kr)을 통하여 이루어진다. 해당 시스템 이용을 위해서는 

사용자 가입이 필요하며, 권한 신청 단계에서 ‘유전체역학-연구자’를 선택하여 연구자 권한 신청을 하면, 담당

부서의 승인 이후 자료 분양 신청이 가능하다. 질병관리청 홈페이지(http://www.kdca.go.kr) > 하단 관련 링크 

> KoGES 또는 국립보건연구원 홈페이지(http://www.nih.go.kr)> 연구·사업 > 한국인유전체역학조사사업에서 

분양에 필요한 서류(연구계획서, IRB 승인서 또는 면제서) 및 신청 방법 등을 확인할 수 있다.

자료는 크게 일반공개와 제한공개로 구분하여 제공하고 있다. 일반공개 자료는 분양 승인 후 익명화된 형태로 

연구자에게 제공하고 있으며, 제한공개자료는 응답 비율이 낮거나 민감한 변수는 유전체역학과 분석실에 방문하여 

분석 후 결과만 반출하도록 운영하고 있다. 마지막으로 KoGES 역학자료와 연계한 통계청 사망원인자료는 유전체

역학과 분석실에 방문하여 분석하거나, 원격분석을 통해 활용하도록 제한적으로 공개하고 있다. 

다음으로, 역학자료와 유전체정보 또는 인체자원을 함께 분양 받고자 하는 경우에는 ‘인체자원 분양데스크

(http://koreabiobank.re.kr, 1661-9070)’를 통하여 원하는 자료와 자원을 신청하면 된다. 이 경우는 월 1회 

개최되는 분양심의위원회의 심의를 거치게 되며, 승인 후 분양된 자원은 직접 수령을 원칙으로 한다.

온라인신청

온라인신청 분양심의 자원분양

보완 후 재심의

이의신청

분양심의 분석실 방문분석

분석실 방문분석, 
원격분석

자료 다운로드

http://is.kdca.go.kr

http://koreabiobank.re.kr

역학자료

일반공개  
자료

제한공개  
자료

사망원인 
연계 자료

역학자료
+유전체정보 / 인체자원 분양심의위원회

승인

재심의

보완

미승인

담당부서

│ 그림 5 │  KoGES 자료 분양 체계
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2장.  

한국인유전체역학조사사업(KoGES)  
역학자료 소개

1. 공개 자료 목록

2020년 9월 기준 분양 가능한 KoGES 역학자료 목록은 아래와 같다. 세부 코호트와 기반/추적 자료에 따라 차이가 

있지만 각 자료에는 크게 설문항목(일반정보, 질병력, 식·생활습관 등)과 검진항목(신체계측, 임상검사 등) 변수가 

포함되어 있으며, 약 천여 개의 변수들로 구성되어 있다.

│ 표 6 │ KoGES 역학자료 공개 목록

 2020년 9월 기준

코호트명 기반/추적 조사년도 참가자수(명)

지역사회기반

(안산, 안성)

기반(1기) ’01 ~’02년 10,030

1차 추적(2기) ’03 ~’04년 8,603

2차 추적(3기) ’05 ~’06년 7,515

3차 추적(4기) ’07 ~’08년 6,688

4차 추적(5기) ’09 ~’10년 6,665

5차 추적(6기) ’11 ~’12년 6,238

6차 추적(7기) ’13 ~’14년 5,906

7차 추적(8기) ’15 ~’16년 6,318

도시기반

기반 ’04 ~’13년 173,208

1차 추적(CAPI) ’12 ~’16년 65,616

1차 추적(예비조사) ’07 ~’11년 4,606

농촌기반

기반 ’05 ~’11년 28,337

1차 추적 ’07 ~’14년 12,463

2차 추적 ’08 ~’16년 11,399

3차 추적 ’11 ~’16년 6,423

4차 추적 ’14 ~’16년 1,449
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코호트명 기반/추적 조사년도 참가자수(명)

쌍둥이 및 가족
기반조사 '05 ~'13년 3,202

1-3차 추적 '08 ~'14년 2,030

국제협력Ⅰ(일본) 기반-3차 추적 '05 ~'13년 1,063

국내이주자(성인)
기반 '06 ~'11년 4,786

1차 추적 '12 ~'14년 1,105

중규모 기반 '03 ~'04년 10,302

사상체질 기반 '04 ~'06년 3,062

통합자료

KoGES  

기반조사

기반

(지역사회, 도시, 농촌)
'01 ~'13년 211,575

KoGES 

반복  

추적조사

기반-7차 추적

(지역사회)
'01 ~'16년 10,030

2. 공개 자료 변수 목록(코드북)

2-1. 코드북 다운로드 

공개 자료의 코호트별 기반/추적 조사자료에 포함된 변수 목록(코드북)은 질병관리청 또는 국립보건연구원 

홈페이지에서 확인이 가능하며, 아래의 순서에 따라 코드북 다운로드가 가능하다.

질병관리청 국립보건연구원 홈페이지(www.nih.go.kr) → 연구·사업 → 한국인유전체역학조사사업

역학자료신청 →  코드북, 서류 양식 [바로가기]

코호트별, 기반/추적 코드북 다운로드 가능(.xlsx)

1단계 

2단계 

3단계 

│ 그림 6 │  KoGES 조사 수행 체계
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2-2. 코드북 구성

코드북에는 각 자료에 포함된 변수의 목록과 변수에 대한 부가적인 설명이 포함되어 있다. 코드북은 크게 변수 내용, 

단위 데이터 현황, 설문지에 대한 부분으로 구성된다. 

❶  공개 여부  

공개와 제한공개로 구분되며, 공개 변수란 홈페이지에서 자료를 다운로드하여 장소의 제약 없이 활용 가능한 변수를 

의미하며, 제한공개 변수란 참여자의 정보 보호를 위해(응답비율이 낮거나 개인 식별의 우려가 있는 경우) 보안이 

갖추어진 환경(유전체역학과 분석실)에서 분석하도록 제한적으로 공개하는 변수를 의미한다. 

❷ 테이블명(국문, 영문)  

KoGES 자료는 변수의 특성에 따라 여러 개의 파일(테이블)로 구분하여 제공된다. 각 테이블에는 참여자의 개인 식별

번호인 ‘ID’ 변수(단, 분양자료 마다 개별 생성)가 포함되어 있으며, 필요에 따라 이를 기준으로 자료를 결합하여 사용

할 수 있다.

│ 그림 7 │  KoGES 코드북 – 공개여부, 테이블명, ID
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❸ 단위 데이터 현황  

KoGES 자료는 장기간에 걸쳐 여러 지역에서 자료가 수집되어, 사업연도 혹은 조사기관에 따라 설문 문항에 차이가 

있는 경우가 존재한다. 이에 대한 구분자가 단위 데이터이며, 각 단위 데이터의 변수 조사 유무는 3가지 기호로 구분

되어 있다. 「●」 는 해당 항목을 조사하여, 데이터가 존재할 경우이며, 「○」 는 해당 항목을 조사하지 않았으나, 데이터 

가공을 통하여 추가 생성한 경우(가공 변수)이며, 「X」 는 해당 항목을 조사하지 않아, 데이터가 없을 경우이다. 

│ 그림 8 │  KoGES 코드북 - 단위 데이터 현황

❹ 설문지 

설문 내용만으로 문항 간의 상·하위 관계를 유추하고, 관련 변수를 쉽게 찾을 수 있도록 조사 당시 설문지 내용을 

제시하고 있다.

│ 그림 9 │  KoGES 코드북 - 설문지
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3. 분양 자료 파일 유형 및 형태

KoGES 역학자료는 연구자의 요청에 따라 CSV, ACCESS, SAS DATA SET, EXCEL 파일 유형으로도 분양이 

가능하며, 각 파일 유형의 특징은 아래와 같다. 

파일 유형  특 징

CSV

용량이 작고, 어떤 통계분석 패키지에도 쉽게 호환이 가능하며, 

특히 R에서는 별도의 패키지를 설치하지 않고도, 쉽게 불러오고 저장할 수 있음 

ACCESS

데이터베이스 형식으로 손상 없이 자료를 불러올 수 있음

SAS DATA SET

통계 프로그램 SAS를 이용할 경우, 별도의 추가 작업 없이 분석 데이터 셋으로 생성 가능

하며, R로 데이터를 불러오기 위해서는 특정 패키지 설치가 필요함

EXCEL

가장 쉽게 접할 수 있는 파일 형식이나, CSV 파일 형식에 비해서 용량이 다소 크며, 

R로 데이터를 불러오기 위해서는 특정 패키지 설치가 필요함

│ 그림 10 │  KoGES 분양자료 파일 유형 및 특징

앞서 언급한 것과 같이, KoGES 역학자료는 변수의 특성에 따라 여러 개의 테이블로 구분되어 있다. 예를 들어 지

역사회기반 코호트 기반조사 자료 중 성별과 나이, 음주여부, 흡연여부, 공복혈당, HDL-콜레스테롤 변수를 분

양 신청하였을 경우, 성별과 나이는 기본정보 테이블에, 음주여부와 흡연여부는 생활습관 테이블에, 공복혈당과 

HDL-콜레스테롤은 임상검사 테이블에 포함되어, 6개의 변수가 3개의 테이블에 나뉘어 제공되며, 1~n차 추적조

사 자료 역시 변수 특성에 따라 여러 개의 테이블로 나뉘어 제공된다. 

기반조사

1차 
추적조사

● ● ● ● ● ●

2차 
추적조사

│ 그림 11 │  KoGES 분양자료 형태
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한국인유전체역학조사사업 (KoGES)
Korean Genome and Epidemiology Study

R편

KoGES 데이터 분석 

가이드북



Korean Genome and  

                      Epidemiology Study

KoGES 데이터 분석 가이드북 
[R편]



3장.
한국인유전체역학조사사업(KoGES)  
기반조사 자료 분석하기

1. 기반조사 교육용 데이터 이해하기

2. 자료 불러오기

3. 자료 결합하기

4. 자료 분석 준비하기

5. 자료 분석하기
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3장.  

한국인유전체역학조사사업(KoGES)  
기반조사 자료 분석하기

1. 기반조사 교육용 데이터 이해하기

1-1. 자료 구성

KoGES 기반조사 교육용 데이터는 대상자 수 10,000명, 3개 테이블, 58개 변수로 구성되어 있으며 자세한 내용은 

다음과 같다.

HbA1c, Glucose, 
Creatinine,
AST, ALT,  

Total cholesterol, 
HDL cholesterol,
LDL cholesterol,

Triglyceride

테이블1(base_data1)

단위데이터, 

조사일자, 

성별, 

만 나이, 

월 평균 수입, 

결혼 상태

기본정보 및 일반정보

테이블3(base_data3)

SBP, DBP, 맥박수, 허리둘레, 
엉덩이둘레, 신장, 체중, BMI

신체계측

임상검사

테이블2(base_data2)

고혈압/당뇨병/고지혈증 진단여부, 
처음 진단받은 나이

 

고혈압/당뇨병 진단여부(부, 모)
 

초경나이, 폐경 여부, 폐경나이, 
임신 경험 여부, 첫 임신 나이

음주 여부, 총 음주 기간, 주류별 
평균 음주 횟수 및 1회 음주량, 

흡연 여부, 총 흡연 기간, 
하루 흡연량, 간접흡연 여부, 

규칙적 운동 여부

질병 과거력

가족력

여성력

생활습관

│ 그림 12 │  KoGES 기반조사 교육용 데이터 구성
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1-2. 코드북

KoGES 기반조사 교육용 데이터의 코드북은 공개 자료 코드북과 동일하게 테이블명, 변수명, 변수 설명, 변수값

(코드) 설명, 변수타입, 통합 설문지로 구성되어있다.

│ 그림 13 │  KoGES 기반조사 교육용데이터 코드북
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2. 자료 불러오기

2-1. 자료 불러오기

파일을 불러오기 전, RStudio에서 생성한 데이터 및 분석 결과를 저장하거나 분석할 데이터 파일을 불러올 때 사용

하는 폴더를 원하는 경로에 생성하고 이를 워킹 디렉토리로 설정해준다. 현재 설정된 워킹 디렉토리를 알고 싶다면 

getwd() 함수를 이용하면 되고, 새롭게 설정하고 싶다면 setwd() 함수를 이용하면 된다. 본 가이드북에서 사용하는 

KoGES 교육용 데이터는 [koges]라는 폴더 하위에 있는 [data] 폴더에 CSV파일 형태로 저장되어 있다. 예를 들어 

[koges] 폴더 전체를 D 드라이브에 저장했다면, 데이터가 들어있는 파일의 경로는 "D:/koges/data" 가 되며, 

setwd() 함수를 이용해 다음의 코드 setwd("D:/koges/data")를 실행하면 워킹 디렉토리가 지정된다. 이처럼 

워킹 디렉토리가 지정되었다면, 그 다음으로 read.csv() 함수를 이용해 바로 CSV파일을 R로 불러올 수 있다. 

# 워킹 디렉토리 ----

getwd()                          # 워킹 디렉토리 확인

setwd("D:/koges/data")  # 워킹 디렉토리 설정

# CSV 파일 불러오기 ----

base_data1 <- read.csv(file = "base_data1.csv", header = TRUE)

base_data2 <- read.csv(file = "base_data2.csv", header = TRUE)

base_data3 <- read.csv(file = "base_data3.csv", header = TRUE)

결과
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변수 관련

• 변수 생성 방법 

x1  <- 1 # ‘1이라는 데이터를 변수 x1에 할당한다’ 라는 의미

x1

x2 <- c(1, 2, 3, 4, 5)

x2

x3 <- 1:5 # :(콜론)은 숫자가 1씩 증가할 때 사용 가능

x3 

x4 <- seq(from = 1, to = 5, by = 1)          # seq() 함수는 일정한 간격일 때 사용 가능

x4

x5 <- "KoGES" # 데이터가 문자형인 경우 큰따옴표(") 사용  

x5

• 변수명 규칙

첫 글자는 반드시 영문 또는 마침표(.)

두 번째 글자부터는 영문, 숫자, 밑줄(_) 사용 가능

변수명 중간에 빈칸을 넣을 수 없음

※ R은 대문자와 소문자를 구별함.

연산자 종류

• 할당 연산자 : 객체(변수, 데이터, 함수)의 이름에 특정 값이나 분석 결과를 저장할 때 사용

<- : 오른쪽의 값을 왼쪽의 이름에 저장

-> : 왼쪽의 값을 오른쪽의 이름에 저장

=  : 함수의 인수(argument)를 지정할 때 사용

• 산술 연산자 : 수치에 대한 연산을 하기 위해 사용

더하기(+), 빼기(-), 곱하기(*), 나누기(/), 거듭제곱(**, ^), 몫(%/%), 나머지(%%)

• 비교 연산자 : 값을 비교하여 맞으면 TRUE, 맞지 않으면 FALSE를 반환할 때 사용

크다(>), 작다(<), 크거나 같다(>=), 작거나 같다(<=), 같다(==), 같지 않다(!=), 아니다(!)

• 논리 연산자

AND(&), OR(|) 
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txt 파일 불러오기

• Usage 

read.table(<Argument>)

• Argument

file = "" 파일의 위치(디렉토리)와 파일명(확장자 포함) 지정※

header = TRUE 첫행이 변수명인지 확인하고 그대로 가져오기

sep = "\t" 구분자 형태 지정, 디폴트는 탭("\t")이며 그 외 공백(" "), 콤마(",") 등

skip = n n행까지 제외하고 불러오기

nrows = n n행까지 불러오기

stringsAsFactors = TRUE 문자형 데이터를 factor로 자동 변경

※ [주의] R에서 디렉토리를 지정할 때 순방향(/) 또는 역방향(\\)을 사용함.

excel 파일 불러오기

• Usage

readxl::read_excel(<Argument>)※ 

※ read_excel() 함수를 사용하기 위해서는 readxl 패키지의 설치와 로딩이 필요함.

• Argument

path = "" 파일의 위치(디렉토리)와 파일명(확장자 포함) 지정

col_names = TRUE 첫행이 변수명인지 확인하고 그대로 가져오기

sheet = n n번째 시트를 불러오기

sas 파일 불러오기

• Usage

sas7bdat::read.sas7bdat(<Argument>)※

※ read.sas7bdat 함수를 사용하기 위해서는 sas7bdat 패키지의 설치와 로딩이 필요함.

• Argument

file = "" 파일의 위치(디렉토리)와 파일명(확장자 포함) 지정

to.data.frame = TRUE 데이터구조를 데이터프레임 형태로 가져오기
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2-2. 불러온 자료 확인하기

데이터를 불러와서 가장 먼저 해야할 일은 불러온 데이터 형태와 관측값 수, 변수에 대한 정보(이름, 유형, 값) 등을 

확인하는 일이다. R에서 제공하는 다양한 함수들을 이용해 불러온 자료의 정보를 확인할 수 있으며,  자주 사용하는 

함수는 다음과 같다. 

│ 표 7 │  불러온 자료 확인할 때 유용한 함수

함  수 기  능

str(dataset) 데이터셋 구조(데이터 형태, 관측값(행) 수와 변수(열) 수, 변수별 속성) 확인

class(dataset) 데이터 형태 / 변수별 속성 확인

dim(dataset) 관측값(행) 수와 변수(열) 수 확인 

ls(dataset) 데이터셋에 포함된 변수명 확인

View(dataset)
View 창이 별도로 열리며, 엑셀의 시트 형태처럼 되어 있는 데이터셋 전체를 직접 확인하고,  
아이콘 클릭을 통해 필터나 정렬 실행할 수 있음

head(dataset, <옵션>) 데이터셋 앞부분 6행만 출력, <옵션> n=10 (앞에서부터 10행까지 출력)

tail(dataset, <옵션>) 데이터셋 뒷부분 6행만 출력, <옵션> n=10 (뒤에서부터 10행까지 출력)

# 불러온 자료 확인하기 ----

str(base_data1) # 데이터셋 구조 확인 

View(base_data1) # 데이터셋 전체 새로운 창으로 보기

head(base_data1) # 데이터셋 앞부분 확인 

결과



32 │ KoGES 데이터 분석 가이드북 [R편]

Korean Genome and Epidemiology Study

데이터 유형

데이터 유형 내용

숫자형
기본적으로 숫자로 되어있는 데이터를 말하고 보통의 표기는 숫자형(numeric)이지만,  
정수형(integer), 실수형(double)로도 구분 가능함

문자형
하나의 문자 또는 문자열로 되어있는 데이터를 말하고, 문자형으로 인식하기 위해서는  
큰 따옴표("") 또는 작은 따옴표('')로 묶어 주어야 함

논리형
TRUE(참) 또는 FALSE(거짓)으로 이루어진 데이터를 말하고, 
주로 데이터값을 비교할 때 사용됨

데이터 형태

• R에서의 객체 중 대표적인 데이터 객체 종류에 대해서 간단하게 소개하고자 한다. 

형태 설명 표현 (예)

벡터
(vector)

데이터 분석의 가장 기본 단위로, 한 개 이상의 

값(element)과 하나의 열로 되어 있음

v1 <- c(1, 2, 3, 4, 5) 

v2 <- 1:5 

v3 <- seq(from = 1, to = 5, by = 1)

요인
(factor)

벡터와 동일하게 데이터 분석의 가장 기본 

단위로, 집단별 데이터 분석을 위해 범주형 

자료로 변환해주는 기능을 하며, 변환하면 

집단의 순서(levels)의 정보가 제공됨

sex <- c(1, 2, 2, 1)

sex_f <- factor(sex, 

              levels = c("1", "2"),

              labels = c("남자", "여자"))

데이터프레임
(data.frame)

행과 열로 구성된 2차원 구조로 되어 있으며, 

하나의 열에는 동일한 데이터 유형을 가지며, 

열마다 데이터 유형은 다를 수 있음. R에서의 

데이터는 기본적으로 데이터 프레임을 의미함

id <- c(k1, k2, k3, k4, k5)

age <- c(10, 20, 30, 40, 50)

df1 <- data.frame(id, age)

리스트
(list)

대부분의 R 분석 결과물은 리스트 형태이며, 

구성된 값(element)의 사이즈가 달라도 됨
list1 <- list(v1, sex_f, df1)
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3. 자료 결합하기

KoGES 역학자료는 변수의 특성에 따라 여러 개의 테이블로 구분되어 있다. 따라서 자료 분석을 위해서는 연구 

목적에 따라 하나의 데이터 셋으로 결합(merge)하는 작업이 요구된다.

테이블 1 테이블 2 테이블 3

....

테이블 N
여러 개 테이블이 

결합된 데이터 셋

기본
정보

생활
습관

임상
검사

영양
조사

기본정보 

+ 생활습관 

+ 임상검사 

+ …

+ 영양조사

각각의 개별 테이블에는 공통적으로 참여자의 개인 식별번호인 ‘ID’ 변수가 포함되어 있으며, 이를 기준으로 하나의 

자료로 결합할 수 있다. 보통의 통계패키지에서는 결합 전 반드시 ‘ID’ 변수로 정렬하는 작업이 필요하나, R에서는 

사전 정렬 없이 바로 테이블 결합이 가능하다. 

테이블1 - 기본정보 테이블2 - 생활습관 기본정보 + 생활습관

ID SEX AGE ID DRINK SMOKE ID SEX AGE DRINK SMOKE

NO_1 1 55 NO_1 1 2 NO_1 1 55 1 2

NO_2 2 60 NO_2 2 2 NO_2 2 60 2 2

NO_3 2 58 NO_3 2 1 NO_3 2 58 2 1

NO_4 1 63 NO_4 1 1 NO_4 1 63 1 1

...
...

...
...

...
...

...
...

...
...

...

│ 그림 14 │  KoGES 기반조사 데이터 조인키
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기반조사 교육용 데이터를 구성하는 3개 데이터 셋(base_data1, base_data2, base_data3)에 
포함된 여러 변수 중 필요한 변수를 선택하여 하나의 데이터 셋(base_data)으로 결합하기

예제

│ 그림 15 │  KoGES 기반조사 교육용 데이터 셋

# 각 데이터셋에서 필요한 변수만 가져오기 ----
install.packages("dplyr")   # 패키지 설치                                   
library(dplyr)                     # 패키지 로드
select1 <- base_data1 %>% dplyr::select(t_id, t_sex, t_age)  
select2 <- base_data2 %>% dplyr::select(t_id, t_htn, t_dm, t_drink, t_smoke)
select3 <- base_data3 %>% dplyr::select(t_id, t_weight, t_height, t_bmi, t_glu0)

# 자료 결합 ----
merge1 <- dplyr::left_join(select1, select2)
merge2 <- dplyr::left_join(merge1, select3)
base_data <- merge2 

# 결합된 데이터 확인 ---- 
str(base_data)  
base_data      

결과
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패키지와 함수

•   R에는 데이터 값을 미리 정한 공식에 따라 처리하는 함수가 다양하게 있으며, 이러한 함수를 모아놓은 

꾸러미를 패키지라고 한다. 패키지는 R 설치시 자동으로 설치되어 기본적인 통계분석, 그래프 작성, 

데이터 처리 등 즉시 사용 가능한 패키지와 자동으로 설치는 되었지만 사용하려면 R로 불러와야하는 

패키지, 그리고 통계분석 목적 및 필요에 따라 따로 설치가 필요한 패키지로 구분된다. 마지막 패키지 

종류의 경우 패키지 사용을 위해서는 먼저 특정 패키지를 설치(install)하고, 설치한 패키지를 현재의 

작업환경으로 로딩(loading)하는 과정을 거쳐야 한다.

install.package("패키지명")   # 패키지 설치

library(패키지명)                   # 패키지 로드

•   R에는 많은 종류의 패키지가 있는데, 만약 어떤 패키지를 사용해야 할지 모르는 경우 분야별 패키지 

목록이 정리되어 있는 CRAN 웹 사이트(http://cran.r-project.org/web/views)를 참고하면 된다. 

•   설치한 패키지 확인 : installed.packages()

•   설치한 패키지 업데이트 : update.packages(“패키지명”)

•   컴퓨터간 동일한 패키지 환경 설정하기 : library 파일을 복사한 후 기존 설치된 library 폴더와 대체

•   특정 패키지내 데이터셋 이용하기 : data(package=“패키지명”)

•   특정 패키지내 함수 지정

함수를 사용하다 보면 오류 메시지가 뜰때가 있는데, 이는 다른 패키지의 동일한 이름을 가진 함수 사용으로 

인해 발생한 것으로, 사용하고자 하는 함수가 속한 패키지를 명시적으로 지정해주면 해결이 된다. 예를 들어 

자주 사용하는 함수 중 filter()라는 함수는 {stats}라는 패키지와 {dplyr} 패키지에서 동일한 이름으로 사용되는 

함수이다. 따라서 dplyr 패키지의 filter() 함수를 사용하고자 한다면, dplyr::filter()로 해당 패키지를 지정해주는 

방법을 추천한다. 

•   R에서 자주 사용하는 몇 가지의 패키지를 요약하면 다음과 같다. 

구분 패키지 기능

데이터가공

dplyr 데이터 전처리 작업

reshape2 데이터 레이아웃 변환 (long type ↔ wide type)

psych 기술통계량 산출

시각화
ggplot2 자료의 시각화

lattice 격자 그래픽

모델링
stats 선형 모형(lm), 일반화 선형 모형(로지스틱, 포아송 회귀 포함, glm) 

survival 생존분석

통합분석 tidyverse
강력한 데이터 조작, 관리(시계열 포함), 시각화 분석 제공
tidyverse는 8개의 패키지가 묶여 있음
(ggplot2, tibble, tidyr, readr, purrr, dplyr, stringr, forcats)



36 │ KoGES 데이터 분석 가이드북 [R편]

Korean Genome and Epidemiology Study

dplyr 패키지 - 파이프 연산자

•   파이프 연산자(%>%)는 함수의 결과값을 별도로 저장하지 않고도 여러 개의 함수들을 연결해 연산하는 

기능을 가지고 있다. 따라서 파이트 연산자를 사용하면 훨씬 가독성 있고 직관적인 코드를 작성할 수 있다. 

형식은 [dataset %>% 조건]으로 파이프 연산자 기준으로 앞쪽에 있는 결과가 뒤에 있는 함수에 반영되어 

연산이 된다. 

dplyr 패키지 - 주요 함수

•   dplyr 패키지는 데이터 전처리 작업을 할 수 있는 함수들을 제공하는 패키지로, 미리 주요 함수들의 

기능과 사용법을 익혀두면 유용하게 쓰인다. 

• filter() : 조건에 맞는 행 추출 (형식 : filter(조건))

# 남성만 추출 

data1 <- base_data %>% filter(t_sex == 1)  

• select() : 변수(열) 추출 (형식 : select(추출할 변수1, ...))

# 당뇨병 관련 변수(당뇨병 의사진단, 공복혈당)만 추출

data2 <- base_data %>% select(t_dm, t_glu0)

*  특정 변수를 제외하고 나머지를 불러오고 싶은 경우 제외할 변수만 써주고 변수명 앞에 마이너스 부호(-)를 붙여주면 됨

• arrange() : 정렬 (형식 : arrange(정렬할 변수1, ...))

# 비만도가 높은 순으로 정렬 

data3 <- base_data %>% arrange(desc(t_bmi))  # 내림차순

• mutate() : 새로운 변수 추가 (형식 : mutate(새로운 변수 = 조건1, ...))

# 비만도 변수 계산하여 생성

data4 <- base_data %>% mutate(bmi = t_weight / ((t_height / 100) ^ 2)) 

• group_by() : 그룹 생성 (형식 : group_by(그룹 변수1, ...)

# 단독으로 쓰이기보다는 summarize() 함수 등과 함께 잘 쓰임

• summarize() : 데이터 요약 (형식 : summarize(저장할 변수 = 통계함수(요약할 변수))) 

# 성별 평균 공복혈당

data5 <- base_data %>% group_by(t_sex) %>% summarize(mean_glu0 = mean(t_glu0, na.rm = TRUE))
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자료 가로 결합

• 가로 결합 함수 

여러 자료의 가로 결합은 “변수 추가”로 생각하면 이해가 쉽다. 가로 결합을 하기 위해서는 merge() 

함수를 사용하거나 mutating join 방법 중 해당 함수를 사용하면 된다. 만약 데이터셋이 2개 이상일 

경우, 2개씩 순차적으로 결합해야 한다는 점을 주의해야 하며, 이로 인해 코드가 다소 길어질 수 있다. 

또한 mutating join 방법은 dplyr 패키지 설치 및 로드가 먼저 선행되어야 실행됨을 주의해야 한다. 

구분 방법 1 방법 2

inner join merge(A, B, by = “key”)  inner_join(A, B)

full outer join merge(A, B, by = “key”, all = TRUE)  full_join(A, B)

left outer join merge(A, B, by = “key”, all.x = TRUE)  left_join(A, B)

right outer join merge(A, B, by = “key”, all.y = TRUE)  right_join(A, B)

자료 세로 결합

• 세로 결합 함수 : bind_rows(A, B, ...)

여러 자료의 세로 결합은 “대상자 추가”로 생각하면 이해가 쉽다. 데이터셋의 열이 동일하지 않아도 

되지만, 결합하고자 하는 변수의 변수명은 동일해야 하며 행 기준으로 결합된다. 함수 실행 전 dplyr 

패키지 설치 및 로드 여부 확인하고 결합한다.  

기타, 알아두면 좋아요

•  all_equal() 함수 : all_equal(A, B)

A, B 두 개의 데이터프레임의 데이터가 동일한지 아닌지를 확인해주는 함수로 함수 실행 전 dplyr 

패키지 설치 및 로드 여부를 확인하고 실행한다. 

• rm() 함수 : rm(A) 

A 삭제
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4. 자료 분석 준비하기

4-1. 기본코드 결측치 처리하기

KoGES 역학자료는 설문 문항의 ‘미상/무응답’, ‘설문 문항 간의 상·하위 관계(해당없음)’, ‘해당변수의 조사유무

(조사안함)’, ‘반복추적조사 통합자료의 경우, 추적조사 참여유무(추적조사 미참여)’ 등을 구분하기 위하여, 기본 

코드가 적용되어 있으며, 구체적인 기본 코드는 다음과 같다. 

│ 표 8 │  KoGES 기본코드의 종류와 정의

구분 코드명 코드 코드 정의 

결측

미상/무응답 99999 Null값(missing value) 또는 조사항목 상의 미상/무응답 값

해당없음 77777

조사항목에 대해 응답의 대상이 아닌 경우

예) 

변수명 변수설명 변수값(코드)

HTN
고혈압 과거력 - 진단여부

(1=아니오, 2=예)
1

HTNAG
고혈압 과거력 -  

처음 진단 나이
77777

조사안함 66666 특정 조사단위에 조사되지 않은 항목의 경우

추적조사 미참여 55555 반복추적조사 통합자료에서 해당 차수의 조사에 참여하지 않은 경우

‘음주 여부(t_drink)’와 ‘신장(t_height)’ 변수를 빈도 분석 및 평균 분석하면, 아래와 같이 미상/무응답에 대한 

코드 값(‘99999’)이 포함된 결과가 출력이 되는 것을 확인 할 수 있다. 따라서 분석 전 기본코드를 결측치로 처리

해주는 작업이 선행되어야 한다. 

음주 여부 변수 빈도분석 신장 변수 평균분석

음주 여부(t_drink, 범주형) : 

1=비음주, 2=과거 음주, 3=현재 음주
신장(t_height, 연속형) : (     )cm



3장. 한국인유전체역학조사사업(KoGES) 기반조사 자료 분석하기   │ 39

1장
   

소
 개

2장
  역

학
자

료
 소

개
3장

  기
반

조
사

 자
료

 분
석

하
기

4장
  추

적
조

사
 자

료
 분

석
하

기
부

   
  록

기반조사 교육용 데이터에 포함된 변수의 기본코드 결측치 처리하기
예제

방법 Ⅰ. 변수별 기본코드 결측치 처리

# 기본코드 결측치 처리 (변수별) ----

base_data_null <- base_data

base_data_null$t_sex <- ifelse(base_data_null$t_sex %in% c(66666, 77777, 99999), NA, base_data_null$t_sex) 

base_data_null$t_age <- ifelse(base_data_null$t_age %in% c(66666, 77777, 99999), NA, base_data_null$t_age) 

base_data_null$t_htn <- ifelse(base_data_null$t_htn %in% c(66666, 77777, 99999), NA, base_data_null$t_htn) 

…

base_data_null$t_glu0 <- ifelse(base_data_null$t_glu0 %in% c(66666, 77777, 99999), NA, base_data_null$t_glu0) 

방법 Ⅱ. 모든 변수 일괄 결측치 처리

# 기본코드 결측치 처리 (일괄) ----

base_data_null <- base_data

base_data_null[base_data_null == 66666 | base_data_null == 77777 | base_data_null == 99999] <- NA 

<방법 Ⅱ> 를 이용하여 변수별 기본코드 코드(66666, 77777, 99999)를 결측치(NA)로 처리한 후, ‘음주 여부

(t_drink)’와 ‘신장(t_height)’ 변수를 빈도 분석 및 평균 분석하면, 각 분석에서 결측치를 제외한 자료의 분석 

결과를 얻을 수 있다. 

기본코드 결측치 처리 전 기본코드 결측치 처리 후

음주 여부 변수

빈도분석

음주 여부(t_drink, 범주형) : 1=비음주, 2=과거 음주, 3=현재 음주

신장 변수 

평균분석

신장(t_height, 연속형) : (     )cm
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4-2. 변수 유형 변환하기

R에서 다루는 데이터 유형은 숫자형, 문자형, 논리형 등이 있다. 숫자형(numeric)은 예를 들어 몸무게(실수, 

double)나 맥박수(정수, integer)처럼 숫자 크기 자체에 의미가 있는 자료를 말하고, 문자형(character)은 문자가 

포함된 자료를 말하며, 논리형(logical)은 참(TRUE) 또는 거짓(FALSE)으로 분류되는 자료를 말한다. 통계적

으로는 숫자형 변수를 ‘연속형 변수 또는 이산형 변수’ 라고 표현하고, 문자형 또는 숫자형인데 숫자 크기 자체

보다는 분류에 의미를 둔 변수를 ‘범주형 변수’로 분류한다. R에서는 이러한 범주형 변수를 집단으로 인식하기 

위해서는 추가적인 유형 변환 작업(요인형으로 변환)이 필요하며, 변환된 자료는 수준(levels)이라는 범주(집단)의 

정보를 추가적으로 제공한다. R에서 제공하는 함수 기능을 올바르게 적용하기 위해서는 그에 맞는 데이터 유형으로 

변환해 사용해야 함을 유의하도록 하자. 

아래의 <그림 16>는 제공된 KoGES 기반조사 교육용 데이터를 R로 불러와 결합한 데이터 셋을 가지고 str()함

수를 이용해 데이터 구조를 확인한 결과이다. 각각의 변수는 R이 인식하는 변수 유형으로 불러와져 있다. 

│ 그림 16 │  R로 불러와 결합된 KoGES 기반조사 교육용 데이터 변수 유형

만약 신장(t_height)의 변수가 숫자형이 아닌 문자형인 경우, 이를 숫자형으로 변환하지 않고 문자형인 상태로 평균 

신장을 산출하고자 한다면, 콘솔 창에 평균값이 아닌 다음과 같은 결과가 뜨는 것을 확인할 수 있다. 따라서 자료 

분석에 앞서 올바른 분석과 결과 해석을 위해 각각의 변수 유형을 파악하고, 필요 시 변수의 유형을 변환해 주는 

작업이 필요하다. 

│ 그림 17 │  문자형 변수의 기술통계량을 구한 사례

다음의 예제를 통해 기반조사 교육용 데이터에 포함된 변수 중 변수 유형 변환이 필요한 변수는 무엇이 있으며, 

어떻게 변환하는지 살펴보도록 하자. 
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기반조사 교육용 데이터 변수 유형 변환
예제

# 변수 유형 변환 ----

base_data_type <- base_data_null

base_data_type$t_id <- as.character(base_data_type$t_id)   # 요인형을 문자형으로 변환

base_data_type$t_sex <- as.factor(base_data_type$t_sex)   # 숫자형을 요인형으로 변환

base_data_type$t_htn <- as.factor(base_data_type$t_htn)

base_data_type$t_dm <- as.factor(base_data_type$t_dm)

base_data_type$t_drink <- as.factor(base_data_type$t_drink)

base_data_type$t_smoke <- as.factor(base_data_type$t_smoke)

# 변수 유형 확인 ----

sapply(base_data_null, class)         # 변경 전 모든 변수 유형 확인

sapply(base_data_type, class)        # 변경 후 모든 변수 유형 확인

결과



42 │ KoGES 데이터 분석 가이드북 [R편]

Korean Genome and Epidemiology Study

데이터(변수) 유형

• 데이터 유형별 확인 및 전환 함수

유형 종류 유형 확인 함수 유형 전환 함수 함수 설명

숫자형

is.numeric() as.numeric() 숫자형으로 변환

is.integer() as.integer() 정수형으로 변환

is.double() as.double() 실수형으로 변환

문자형 is.character() as.character() 문자형으로 변환

논리형 is.logical() as.logical() 논리형으로 변환

※   R에서의 데이터 유형은 통계적으로는 보통 숫자형은 연속형/이산형으로 구분되며, 숫자형이든 문자형이든 집단으로의 구분이 의

미가 있는 경우 이를 범주형(요인형)으로 구분한다. 

dplyr 패키지 - 주요 함수

• 변수 유형 파악을 위한 함수

# class() 함수 : 데이터셋의 지정한 변수 유형 파악 

class(base_data_type$t_sex)    # 데이터셋 변수 중 성별 변수의 유형 파악

 

# sapply() 함수 : 데이터셋의 모든 변수에 함수를 동시에 적용할 수 있는 함수

sapply(base_data_type, class)   # 데이터셋의 모든 변수 유형을 파악
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5. 자료 분석하기

5-1. 분석 대상자 선정

자료 분석에 앞서, 분석에 포함할 연구 대상자를 선정하여야 한다. 일반적으로 의학 및 보건학 연구 논문에는 

연구 대상자 흐름도를 통해 원자료에 포함된 전체 대상자 중 특정 기준에 따라 분석에 포함된 대상자의 수를 나타낸 

그림을 확인 할 수 있다. 

예를 들어, ‘비만한 사람에서 당뇨병 위험이 높아질까?’라는 연구 주제에 따라 분석을 하기 위해서는 당뇨병과 

비만을 정의하는 변수가 필수적이다. 먼저 두 지표를 정의하는데 사용되는 변수가 결측인 경우, 이를 제외한 후 

해당 분석을 진행해 보자. 

당뇨병 또는 비만 관련 변수가 결측인 대상자 제외하기
예제

Ⅰ. 변수 설명 

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

t_dm 당뇨병 의사진단 1=아니오, 2=예 범주형

t_glu0 공복 혈당 (     ) mg/dL 연속형

t_bmi 체질량지수(BMI) (     ) kg/m2 연속형

Ⅱ. R을 이용한 분석 대상자 선정

# 당뇨병 관련 변수가 모두 결측인 대상자 제외 ----

base_data_dm_del <- base_data_type %>% dplyr::filter(! (is.na(t_dm) & is.na(t_glu0)))  

dim(base_data_dm_del)           # 대상자 수 확인 : 9,992명

# 비만 관련 변수가 결측인 대상자 제외 ----

base_data_dm_bmi_del <- base_data_dm_del %>% dplyr::filter(! (is.na(t_bmi)))  

dim(base_data_dm_bmi_del)    # 9,944명

결과

base_data_type
10,000명

base_data_dm_del
9,992명

8명 제외 : 당뇨병 관련 변수a 결측자
a 당뇨병 의사진단(t_dm), 공복 혈당(t_glu0)

48명 제외 : 비만 관련 변수b 결측자 
b 체질량지수(t_bmi)

base_data_dm_bmi_del
9,944명
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결측치 관련 함수

• 결측치 확인  

is.na(base_data_type)   # 결측치 있을 때 함수의 리턴값은 TRUE

• 결측값이 하나라도 있는 행은 모두 제거하고 부르기

na.omit(base_data_type)

• 데이터셋 모든 변수별 결측치 개수 확인하기 

colSums(is.na(base_data_type))
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5-2. 변수 생성 

원 자료에 포함된 여러 변수들을 조합하여 하나의 변수를 만들거나, 연속형 변수를 특정 값을 기준으로 나누어 

범주형 변수로 생성하는 등 분석에 앞서 새로운 변수의 생성이 필요한 경우가 있다. 이러한 경우 dplyr 패키지의 

함수들을 이용하여 연구 목적에 맞는 새로운 변수를 생성할 수 있다. 

아래 기준에 따라 체질량지수(t_bmi) 변수를 이용하여 비만도 변수(bmi_gr)를, 당뇨병 의사진단(t_dm)과 공복 

혈당(t_glu0) 변수를 이용하여 당뇨병 여부 변수(dm)를 생성해보자.

비만도a 변수 생성 기준 당뇨병 여부b 변수 생성 기준

· 저  체  중 : 체질량지수(BMI) <18.5 kg/m2

· 정 상 체 중 : 체질량지수(BMI) 18.5 ~ 23 kg/m2

· 과  체  중 : 체질량지수(BMI) 23 ~ 25 kg/m2

· 비     만 : 체질량지수(BMI) ≥25 kg/m2

· 당  뇨  병 :   공복혈당 ≥ 126 mg/dL 이상 또는 과거 의사로

부터 당뇨병을 진단 받은 적이 있는 경우  

(당뇨병 의사진단 ‘예’)   

· 정     상 : 당뇨병에 해당하지 않은 모든 경우  

a 세계보건기구(WHO) 아시아-태평양 지역 기준 b Report or a WHO/IDF consultation (2006) 기준 

비만도 및 당뇨병 여부 변수 생성하기
예제

Ⅰ. 변수 설명 

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

t_bmi 체질량지수(BMI) (     ) kg/m2 연속형

t_glu0 혈당 (     ) mg/dL 연속형

t_dm 당뇨병 의사진단 1=아니오, 2=예 범주형
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Ⅱ. R을 이용한 새로운 변수 생성

# 비만도 변수(bmi_gr) 생성 ----
base_data_bmi <- base_data_dm_bmi_del %>% 
  dplyr::mutate(bmi_gr = ifelse(t_bmi < 18.5, 1, 

         ifelse(t_bmi >= 18.5 & t_bmi < 23, 2, 
                  ifelse(t_bmi >= 23 & t_bmi < 25, 3, 
                            ifelse(t_bmi >= 25, 4, NA)))))   

base_data_bmi$bmi_gr <- as.factor(base_data_bmi$bmi_gr)      # 범주형

# 당뇨병 변수(dm) 생성 ----
base_data_bmi_dm <- base_data_bmi %>% mutate(dm = ifelse(t_dm == 2 | t_glu0 >= 126, 1, 0))  
base_data_bmi_dm$dm[is.na(base_data_bmi_dm$dm)] <- 0      # NA <- 0    
base_data_bmi_dm$dm <- as.factor(base_data_bmi_dm$dm)    # 범주형

# 최종 데이터셋(base_data_final) 저장 및 확인 ----
base_data_final <- base_data_bmi_dm
save(base_data_final, file = "base_data_final.RData")                   # RData 저장(메모리 -> 하드)
str(base_data_final)
head(base_data_final)

결과
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5-3. 빈도 분석

일변량 질적 자료 분석 중 하나로 명목이나 순위 척도 값을 가지는 범주형 변수에 대하여, 각 변수 값에 대한 

빈도와 백분율 등을 구하는 빈도 분석에 대해 알아보도록 하자. R에서는 descr 패키지의 freq() 함수를 이용

하면 빈도표를 구할 수 있으며, 기본적으로 막대그래프가 같이 출력된다. 

비만도 및 당뇨병 여부 빈도 분석하기 - 빈도표
예제

Ⅰ. 변수 설명 

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

bmi_gr 비만도
1=저체중, 2=정상체중, 

3=과체중, 4=비만
범주형

dm 당뇨병 유병 여부 0=정상, 1=당뇨병 범주형

Ⅱ. R을 이용한 통계분석

# 빈도 분석 ----

install.packages("descr")

library(descr)

table.bmi_gr <- descr::freq(base_data_final$bmi_gr)   # bmi_gr 빈도표 

round(table.bmi_gr, digits = 2)

table.dm <- descr::freq(base_data_final$dm)              # dm 빈도표

round(table.dm, digits = 2)

결과

결과 해석

·   분석대상자 총 9,944명 중 저체중(bmi_gr=1)은 191명(1.92%), 정상체중(bmi_gr=2)은 2,999명(30.16%),  

과체중(bmi_gr=3)은 2,683명(26.98%), 비만(bmi_gr=4)은 4,071명(40.94%)이다.

· 당뇨병 유병자(dm=1)는 901명으로 전체 대상자 중 9.06%이고, 정상(dm=0)은 9,043명으로 90.94%이다.
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범주형 변수에 대하여 별도의 레이블(label) 없이 분석을 수행하면, 비만도 변수(bmi_gr)의 경우 1, 2, 3, 4와 

같이 범주의 값이 출력이 된다. 이때 factor() 함수를 이용하여 비만도 변수에 대한 레이블을 1=저체중,  

2=정상체중, 3=과체중, 4=비만으로 지정한 후 분석을 실시하면 각 범주의 값에 대한 설명으로 출력된다. 

비만도 및 당뇨병 여부 빈도 분석하기 - 빈도표(변수 레이블 지정)
예제

Ⅰ. 변수 설명 

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

bmi_gr 비만도
1=저체중, 2=정상체중, 

3=과체중, 4=비만
범주형

dm 당뇨병 유병 여부 0=정상, 1=당뇨병 범주형

Ⅱ. R을 이용한 통계분석

# 레이블 후 빈도 분석 ----

base_data_final$bmi_gr <- factor(base_data_final$bmi_gr, 

                                          levels = c("1", "2", "3", "4"),

                                          labels = c("저체중", "정상체중", "과체중", "비만"))

base_data_final$dm <- factor(base_data_final$dm, 

                                   levels = c("0", "1"),

                                   labels = c("정상", "당뇨"))

table.bmi_gr <- descr::freq(base_data_final$bmi_gr)   # bmi_gr 빈도표 

round(table.bmi_gr, digits = 2)

table.dm <- descr::freq(base_data_final$dm)              # dm 빈도표

round(table.dm, digits = 2)

결과 참고

변수 레이블을 지정한 경우 변수 레이블을 지정하지 않은 경우
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R에서는 두 개의 범주형 변수에 대하여 CrossTable() 함수를 통해 교차표(cross table) 작성이 가능하며, 각 
그룹의 빈도 차이(비율 차이) 분석을 통해 변수간의 관련성을 분석할 수 있다. 대표적인 방법이 카이제곱 검정이며, 
chisq.test() 함수를 이용한다. 

성별에 따른 비만도 빈도 분석하기 - 교차표, 카이제곱 검정
예제

Ⅰ. 가설 설정

- 귀무가설 : 성별에 따라 비만도(저체중/정상체중/과체중/비만)에 차이가 없다(독립이다).

- 대립가설 : 성별에 따라 비만도(저체중/정상체중/과체중/비만)에 차이가 있다(독립이 아니다).

Ⅱ. 변수 설명

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

t_sex 성별 1=남자, 2=여자 범주형

bmi_gr 비만도
1=저체중, 2=정상체중, 

3=과체중, 4=비만
범주형

Ⅲ. R을 이용한 통계분석

# 교차표, CrossTable() 함수 이용 ----
install.packages("gmodels")  # 패키지 설치
library(gmodels)                   # 패키지 로드
base_data_final$t_sex <- factor(base_data_final$t_sex, levels = c("1", "2"), labels = c("남자", "여자"))
gmodels::CrossTable(base_data_final$bmi_gr, base_data_final$t_sex) 

# 카이제곱 검정 ----
chisq.test(base_data_final$bmi_gr, base_data_final$t_sex)

결과

결과 해석

·   남자 중 저체중에 해당하는 비율은 1.4%, 정상체중은 24.5%, 과체중은 26.9%, 비만은 47.3%이며, 여자 중 저체중 

비율은 2.2%, 정상체중은 33.2%, 과체중은 27.0%, 비만은 37.6%이다.

·   χ2 검정통계량 값은 116.51이며, 유의확률은 유의수준 0.05보다 현저히 작아 성별에 따라 비만도에 차이가 없다는 

귀무가설을 기각할 수 있다. 
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5-4. 기술통계

양적 자료를 분석하는 방법으로 기술통계량을 통하여 자료가 가지는 중요한 특징을 찾아낼 수 있다. 여기서 기술

통계량이란 요약통계량이라고도 하며, 특정한 연산을 통하여 얻어진 수치로 자료의 중심 / 퍼짐정도 / 분포 모양 

등을 알려준다. R에서는 기본적으로 summary() 함수를 사용하면 6가지의 기술통계량(최솟값 / 1사분위수 / 중위수 

/ 평균 / 3사분위수 / 최댓값)을 제공해주며, psych 패키지의 describe() 함수를 사용하면 summary() 함수

보다 좀 더 다양한 정보를 제공해준다. 또한 양적 자료의 특징은 기술통계량 같은 수치를 통한 확인 방법 이외에 

히스토그램(hist() 함수)이나 상자그림(boxplot() 함수) 등의 그래프를 통해서도 확인할 수 있다. 

분석 대상자의 연령, 체질량지수 특징 파악하기
예제

Ⅰ. 변수 설명 

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

t_age 연령 만 (     )세 연속형

t_bmi 체질량지수(BMI) (     ) kg/m2 연속형

Ⅱ. R을 이용한 통계분석

# 기술통계 ----

summary(base_data_final$t_age)   

       

install.packages("psych")                # 패키지 설치

library(psych)                                 # 패키지 로드

psych::describe(base_data_final$t_age)

summary(base_data_final$t_bmi)          

psych::describe(base_data_final$t_bmi)

# 그래프 ----

par(mfrow=c(1,2))

hist(base_data_final$t_age, main = "히스토그램", xlab = "t_age")

boxplot(base_data_final$t_age, main = "상자 그림", xlab = "t_age")

hist(base_data_final$t_bmi, main = "히스토그램", xlab = "t_bmi")

boxplot(base_data_final$t_bmi, main = "상자 그림", xlab = "t_bmi")
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결과

결과 해석

·   분석 대상자 총 9,944명의 연령(t_age)의 기본적 특성과 분포를 확인한 결과, 평균은 53.7(세)이고 중위수는 

53.0(세)이며, 1사분위수 47.0(세)와 3사분위수 60.0(세) 사이에 자료의 절반이 분포하고 있고, 최솟값은 40.0(세), 

최댓값은 86.0(세)이다.  

·   체질량지수(BMI, t_bmi)의 경우도 분석 대상자 9,944명은 동일하며, 평균은 24.02(kg/m2), 중위수 24.0(kg/m2)

이며, 1사분위수 22.0(kg/m2)과 3사분위수 26.0(kg/m2) 사이에 자료의 절반이 분포하고 있고, 최솟값은 14.0(kg/

m2), 최댓값은 44.0(kg/m2)이다. 또한 체질량지수(BMI)는 오른쪽으로 꼬리가 긴(왼쪽으로 치우친)분포로 이상치

(outliers)로 판단되는 값들도 주로 오른쪽에 있는 것을 상자그림을 통해 확인할 수 있다.   
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기술통계

수집된 자료를 특정한 연산을 통해 정리, 요약한 값을 기술통계량이라고 하며, 기술통계량 값을 개별적으로 

구하고 싶을 때는 다음의 함수를 사용하면 된다.

• 함수 소개

함 수 기 능 설 명

mean()

평균 모든 데이터 합을 개수로 나눈 값, 이상치에 민감

절사평균
정렬된 데이터의 양쪽의 일부 자료를 제거한 후 구한 평균으로  
이상치에 덜 민감 <옵션> trim=0.05 (5% 절사평균)

median() 중위수 정렬된 데이터의 가운데 값, 이상치에 덜 민감

min() 최솟값 정렬된 데이터의 가장 작은 값

max() 최댓값 정렬된 데이터의 가장 큰 값

range() 범위 최댓값 - 최솟값

quantile() 분위수

Q1 정렬된 데이터의 하위 25% 지점 값, probs=0.25

Q2 정렬된 데이터의 하위 50% 지점 값, probs=0.5

Q3 정렬된 데이터의 하위 75% 지점 값, probs=0.75

var() 분산 데이터 분포가 평균으로부터 퍼진 정도 

sd() 표준편차 분산의 제곱근, 데이터의 퍼진 정도

skew() 왜도
데이터 분포의 비대칭성 정도
>0이면 오른쪽으로 꼬리가 긴(왼쪽으로 치우진) 분포

kurtosi() 첨도
데이터 분포의 꼬리가 두터운 정도
>0이면 정규분포보다 꼬리가 두터움

• 기술통계량 구하기 

함수{패키지} 예 제

summary{base}
# min, Q1, median, mean, Q2, max 정보 제공
summary(base_data_final$t_bmi)

describe{psych}
# summary() 함수보다 왜도나 첨도 등의 조금 더 많은 정보 제공
describe(base_data_final$t_bmi)

summarise{dplyr}
base_data_final %>% 
select(t_bmi) %>%
summarise(mean_bmi = mean(t_bmi, na.rm = TRUE))

•  그룹별 기술통계량 구하기

함수{패키지} 예 제

summaryBy{doBy} summaryBy(t_bmi ~ t_sex, data = base_data_final, FUN = c(mean, sd,...))

describeBy{psych} describeBy(base_data_final$t_bmi, base_data_final$t_sex)

group_by{dplyr},
summarise{dplyr}

base_data_final %>% 
select(t_bmi, t_sex) %>%  
group_by(t_sex) %>%  
summarise(mean_bmi = mean(t_bmi, na.rm = TRUE))
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상자 그림

상자 그림은 자료의 분포 형태를 파악할 뿐만 아니라 이상치를 판단하는 기준으로 사용되며, 특히 여러 

그룹의 자료를 비교할 경우, 효율적으로 비교할 수 있다. 

• 상자 그림 형태

예제 체질량지수(t_bmi)의 상자 그림 결과

boxplot(base_data_final$t_bmi, main = "상자 그림", xlab = "t_bmi") 적용 결과

상자그림

t_bmi

최댓값 (44)

이상치

인접값 26 + 1.5 + IQR = 26 + 6 = 32    (안울타리)

사분위수 범위(IQR)
= 3사분위수 - 1사분위수
= 26 - 22 = 4

3사분위수 (26)
중위수      (24)

최솟값 (14)

1사분위수 (22)

인접값 22 - 1.5 + IQR = 22 - 6 = 16    (안울타리)

안울타리 안쪽에서 가장 가까운 값을 인접값이라고 하고, 안울타리를 벗어난 값을 이상치로 판단한

다. 이때 이상치를 판단하는 기준으로는 보통 사분위범위(IQR)의 1.5배(1.5*IQR)가 사용되지만, 

IQR의 3배(3*IQR) 등 사용자가 원하는 값으로 변경할 수 있으며, 3*IQR을 벗어날 경우 심한 

이상치로 구분한다. 

• 그룹별 상자 그림 적용 

예제 성별(t_sex) 체질량지수(t_bmi)의 비교를 위한 상자 그림

boxplot(t_bmi ~ t_sex, data = base_data_final, 기타 <agrument>)

구분 argument 내용

이상치 판단기준
range = 1.5 1.5*IQR

range = 3 3*IQR

이상치 출력여부 outline = FALSE 이상치 미출력

제목, 축 정보
main = "제목" 상자그림 제목 지정

xlab = "성별" x축 이름 지정



54 │ KoGES 데이터 분석 가이드북 [R편]

Korean Genome and Epidemiology Study

정규성 검토

KoGES 수집자료의 경우 대용량 자료로 중심극한정리에 의해 자료의 분포가 정규분포를 따르는지에 

대한 검정이 필요하지 않다. 하지만 자료의 규모가 작으면 연속형 변수가 정규분포를 따르지 않을 경우 

적용하는 통계분석법이 달라질 수 있으므로, 이에 대한 검토가 필요하다. 앞서 다룬 체질량지수(t_bmi) 

변수를 사용해 정규성 검토를 위한 방법에 대해 알아두도록 하자. 

• Kolmogorov-Smirnov 검정

# 귀무가설 :  체질량지수의 분포는 정규분포를 따른다. 

# 유의확률 < 0.05 이면, 귀무가설 기각

KS <- ks.test(base_data_final$t_bmi, pnorm)

KS
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• Q-Q plot

# 점들이 직선에 일치할수록 정규분포에 가까움

qqnorm(base_data_final$t_bmi)

qqline(base_data_final$t_bmi, col = 2)

• Histogram

# freq=FALSE : y축이 빈도가 아닌 확률 의미

hist(base_data_final$t_bmi, freq = FALSE, breaks = 30)

# Kernel Density Plot  

lines(density(base_data_final$t_bmi), col = 4)
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5-5. 두 집단 평균 비교

독립적인 두 집단 평균이 같은지에 대한 검정은 t-검정(t-test)을 통해 이루어지며, R에서는 t.test() 함수를 

사용한다. t-검정에 앞서 var.test() 함수를 이용해 두 집단 간 분산이 동질적인지를 먼저 판단하고, 등분산성 

여부에 따라 그에 맞는 t-검정을 수행해야 한다. t-검정시 종속변수의 변수 유형은 연속형 변수이어야 하며, 

독립성, 정규성 검토가 필요하다. 만약 정규성을 만족하지 않는다면, 비모수적인 방법을 사용해야 한다. 

성별에 따른 연령 평균 비교
예제

Ⅰ. 가설 설정

- 귀무가설 : 성별에 따라 연령의 평균은 차이가 없다.

- 대립가설 : 성별에 따라 연령의 평균은 차이가 있다. 

Ⅱ. 변수 설명

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

t_sex 성별 1=남자, 2=여자 범주형

t_age 연령 만 (     )세 연속형

Ⅱ. R을 이용한 통계분석

# 성별에 따른 평균 연령 확인 ----

psych::describeBy(base_data_final$t_age, base_data_final$t_sex) 

# 두 모집단의 등분산성 가정 검토 ----

var.test(t_age ~ t_sex, data = base_data_final)  

# 두 모집단의 모평균 차이 검정 ----

t.test(t_age ~ t_sex, data = base_data_final, var.equal = FALSE)     # var.equal = FALSE (이분산)
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결과

❶ 성별에 따른 평균 연령 확인

❷ 집단 간 등분산성 검토

❸ 집단 간 평균 차이 검정

결과 해석

·   성별에 따른 연령 평균은 남자 54.55(세), 여자 53.25(세)로 남자의 평균 연령이 높다.

·   var.test() 함수를 이용하여 두 집단 간의 분산이 같다는 귀무가설에 대한 F검정을 실시한 결과, 유의확률이 0.0137로 

유의수준 0.05보다 작으므로 두 집단 간 분산이 같다고 할 수 없다.

·   등분산성 검정 결과에 따라 t.test() 함수를 이용하여 두 집단(남,여)의 연령 평균에 대한 차이를 검정한 결과, 유의

확률은 유의수준 0.05보다 현저히 작아 ‘성별에 따라 연령의 평균은 차이가 없다’는 귀무가설을 기각할 수 있다. 



58 │ KoGES 데이터 분석 가이드북 [R편]

Korean Genome and Epidemiology Study

집단 간 중심 차이에 대한 검정

여러 모집단의 중심 차이에 대한 추정과 검정에 대해서는 정규분포 가정을 만족하는 경우 모수적 검정을 

시행하고, 정규분포 가정을 충족하지 못하거나 모집단 분포 형태를 모르는 경우에는 비모수적 검정을 

시행한다. 

• 모수와 비모수 검정법 비교

구분
모수적 검정 비모수적 검정

통계 분석 R에서의 함수 통계 분석 R에서의 함수

2 sample

2 sample t-test t.test()
Wilcoxon rank sum test
(Mann-Whitney U-test)

wilcox.test()

paired 
2 sample t-test

t.test(paired=TRUE) Wilcoxon signed rank test wilcox.test(paired=TRUE)

≥3 sample one-way ANOVA
aov() 또는
oneway.test()

Kruskal-Wallis test kruskal.test()

※   위에서 소개한 방법은 큰 틀에서의 통계적인 방법을 소개한 것으로, 각 방법별 세부적인 가정 만족 여부에 따라 

분석 방법이 달라질 수 있음. 
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5-6. 분산분석

분산분석(ANOVA, analysis of variance)은 셋 이상의 집단 간 평균을 비교하고자 할 때 사용한다. 요인의 

수가 하나인 경우 1요인 분산분석, 둘인 경우 2요인 분산분석이라고 한다. 독립변수는 범주형이고 종속변수는 

연속형이면서 정규성과 등분산성을 만족해야 하지만 정규성가정에 크게 제약을 받지 않으므로, 등분산성을 

만족하는지만 확인하도록 하자. 등분산성을 만족하면 일반적인 ANOVA 분석을 시행하면 되고, 만약 만족하지 

않는다면 이질적 분산에 대한 보정을 위해 Welch’s ANOVA 분석을 수행해야 한다. 전자라면 R에서 제공되는 

함수 중 aov() 함수를 이용하면 되고, 후자라면 oneway.test() 함수를 이용하면 된다.

분산분석 결과 귀무가설이 기각(최소한 어느 한 집단과 다른 집단 간 평균 차이가 있다) 되었다면, 어느 집단 

간에 평균의 차이가 있는지에 대한 추가적인 확인이 필요하다. 추가적인 확인을 위해 사후검정 즉, 다중비교검정

(multiple comparison tests)을 시행한다. 다중비교 분석 기법에는 ‘등분산성 여부’와 비교 집단의 ‘표본크기 

동일 여부’에 따라 사용할 수 있는 방법이 달라지며, 어떠한 사후 검정 방법을 사용하느냐에 따라 조금씩 다른 

결과가 나올 수 있음을 유념하고 사용해야 한다. 

비만도(저체중/정상체중/과체중/비만)에 따른 혈당 수준의 평균 차이 분석하기
예제

Ⅰ. 가설 설정

귀무가설 : 비만도에 따라 혈당 수준의 평균 차이가 없다.

대립가설 : 비만도에 따라 혈당 수준의 평균 차이가 있다.

Ⅱ. 변수 설명

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

bmi_gr 비만도
1=저체중, 2=정상체중, 

3=과체중, 4=비만
범주형

t_glu0 혈당 (     ) mg/dL 연속형

Ⅱ. R을 이용한 통계분석

# 비만도 집단별 혈당 평균 ----
psych::describeBy(base_data_final$t_glu0, base_data_final$bmi_gr)   

# 등분산성 검토 ----
car::leveneTest(t_glu0 ~ bmi_gr, data = base_data_final)

# Welch’s ANOVA ----
welch <- oneway.test(t_glu0 ~ bmi_gr, data = base_data_final, var.equal = FALSE)
welch 

# 사후검정(games-howell) ----
install.packages("userfriendlyscience")
library(userfriendlyscience)
base_data_final_post <- base_data_final %>% dplyr::filter(! (is.na(t_glu0)))
userfriendlyscience::posthocTGH(y = base_data_final_post$t_glu0, 

                                  x = base_data_final_post$bmi_gr,
                                  method = "games-howell")
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결과

❶ 비만도 집단별 혈당 평균 확인

❷ 집단 간 등분산성 검토

❸ 집단 간 평균 차이 검정 (Welch’ ANOVA) 

❹   집단 간 차이가 유의한 경우에 한하여, 어느 집단 간에 차이가 있는지 사후 검정 
이질적 분산 & 표본크기가 상이한 경우, 대표적으로 사용하는 ‘games-howell’ 검정법을 실시한 결과
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참고

❶ 만약 등분산성을 만족한다면, 집단 간 평균 차이 검정 (ANOVA)

❷ 만약 등분산성 만족 & 표본크기가 상이할 경우, 사후검정(Scheffe) 실시

결과 해석

·   비만도 수준별 혈당 수준의 평균값을 살펴보면 저체중 94.72(kg/m2), 정상체중 91.89(kg/m2), 과체중 94.42(kg/m2), 

비만이 98.24(kg/m2) 이었다. 

·   leveneTest 함수를 이용하여 네 집단 간의 분산이 같다는 귀무가설을 검정한 결과, 유의확률이 유의수준 0.05보다 

현저히 작으므로 네 집단 간 분산이 같다는 귀무가설을 기각할 수 있다. 

·   집단 간 등분산성을 만족하지 못하므로 집단별 혈당 수준의 평균값의 차이를 검정하는 방법으로 Welch’s ANOVA를 

실시한 결과, 검정통계량 F값이 55.34이고, 유의확률은 유의수준 0.05보다 현저히 작으므로 4개의 집단(저체중, 

정상체중, 과체중, 비만) 중 차이가 나는 집단이 적어도 하나는 존재한다고 할 수 있다. 

·   어느 집단 간에 차이가 있는지 사후검정하기 위해 ‘games-howell’방법에 의한 다중비교를 수행한 결과, 과체중-비만, 

과체중-정상체중, 비만-정상체중 집단 간에 평균 혈당 수준값이 통계적으로 유의미한 차이가 있음을 알 수 있다.
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다중 비교

세 집단 이상의 평균 비교에서 어느 집단(수준)간에 차이가 나는지 알고 싶을 때 사용하는 사후검정법이 

다중 비교(multiple comparison)이다. 세 집단 이상의 평균 비교를 ‘t-검정’처럼 두 집단씩 짝을 지어 

비교하게 되면, 애초에 정한 유의수준보다 제 1종 오류(참을 거짓으로 판정하는 오류)가 훨씬 커지게 된다. 

따라서 유의수준을 초기 설정한 크기로 유지하면서 모든 두 집단 짝의 평균을 동시에 비교할 수 있도록 

고안된 것이 다중비교이며, 분석 기법에는 크게 모수적 기법과 비모수적 기법으로 나뉘는데, 본 가이드북

에서는 모수적 기법만 소개하기로 한다. 모수적 기법에는 ‘등분산여부’와 비교 집단의 ‘표본크기’ 동일

여부에 따라 사용할 수 있는 사후 검정 방법이 달라지게 되며, 어떠한 사후 검정 방법을 사용하느냐에 

따라 조금씩 다른 결과가 나올 수 있음을 유념하고 사용해야 한다. 

다중 비교

등분산여부 표본 크기 분석 기법

등분산
동일 Tukey, Duncan, Dunnett 등

상이 Bonferroni, Scheffe, Tukey, Dunnett 등

이질적 분산 상이 Games Howell, Dunnett T3, Dunnett C 등
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집단 평균 비교 - 시각화

Boxplot과 Histogram을 사용하여 시각적으로 집단별 평균을 비교할 수 있으며 그 방법은 다음과 같다.

• Boxplot (상자그림)

boxplot(t_glu0 ~ bmi_gr, 

        data = base_data_final, 

        main = "비만도 집단별 혈당 수준의 분포",

        xlab  = "비만도 집단",

        ylab  = "혈당",

        ylim  = c(50, 130))  

• Histogram (히스토그램)

install.packages("ggplot2")

library(ggplot2)

ggplot(base_data_final, 

       aes(x = t_glu0)) + 

       facet_wrap(bmi_gr~.) +                

       geom_histogram(binwidth = 5) +      

       ggtitle("비만도 집단별 혈당 수준 히스토그램")
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5-7. 선형 회귀분석

회귀분석은 독립변수와 종속변수 사이의 관계를 모형화하는 통계적 분석 방법이다. 선형 회귀분석은 독립변수와 

종속변수의 관계가 직선적이라는 가정하에, 선형함수 관계를 기울기와 절편으로 표현한다. 즉, 독립변수의 값이 

1 단위 증가함에 따라 종속변수가 어느 정도 증가하는지를 분석할 수 있다. 독립변수가 한 개일 경우 단순 선형 

회귀분석, 독립변수가 두 개 이상일 경우 다중 선형 회귀분석으로 검정한다. 선형 회귀분석은 종속변수와 독립

변수간 선형성을 만족하고 오차항의 정규성/독립성/등분산성 만족을 기본적으로 가정한다.

체질량 지수(BMI)가 혈당에 미치는 영향 분석하기 - 단순 선형 회귀분석
예제

Ⅰ. 모형 설정

    ,        

여기서 은 오차로, 오차들은 서로 독립이며 동일한 분포 N(0, σ2)를 따른다.

Ⅱ. 변수 설명

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

t_bmi 체질량지수(BMI) (     ) kg/m2 연속형

t_glu0 혈액_Glucose (     ) mg/dL 연속형

Ⅲ. R을 이용한 통계분석

# 단순 선형 회귀 ----

reg.simple <- lm(t_glu0 ~ t_bmi, data = base_data_final)

summary(reg.simple) 

# 산점도 및 회귀식 ----

plot(t_glu0 ~ t_bmi, data = base_data_final)

abline(coef(reg.simple))

결과
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결과 해석

·   회귀모형의 적합성을 살펴보기 위해 F-검정을 실시한 결과, 유의확률이 유의수준 0.05보다 현저히 작으므로 회귀식이 
상당한 의미가 있다고 할 수 있으며, ‘R-Squared’ 값을 통해 회귀모형의 설명력이 1.76%로 혈당(t_glu0)의 변동은 
BMI(t_bmi)에 의해 1.76% 설명됨을 알 수 있다. 

·   추정된 회귀계수의 유의확률은 유의수준 0.05보다 현저히 작아 귀무가설(회귀계수=0)를 기각해 통계적으로 유의하므로 
다음과 같이 회귀식을 추정할 수 있다. 

·   추정 회귀식 : t_glu0 = 72.78 + 0.93 * t_bmi , 추정 회귀식으로부터 BMI(t_bmi)가 1단위(kg/m2) 증가할때 혈당
(t_glu0)이 0.93mg/dL만큼 증가하고 이는 통계적으로 유의하다’라고 해석한다. 



66 │ KoGES 데이터 분석 가이드북 [R편]

Korean Genome and Epidemiology Study

연령과 성별을 보정한 체질량 지수(BMI)가 혈당에 미치는 영향 분석하기 
- 다중 선형 회귀분석

예제

Ⅰ. 모형 설정

      ,        

여기서 은 오차로, 오차들은 서로 독립이며 동일한 분포 N(0, σ2)를 따른다.

Ⅱ. 변수 설명

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

t_age 연령 만 (     ) 세 연속형

t_sex 성별 1=남자, 2=여자 범주형

t_bmi 체질량지수(BMI) (     ) kg/m2 연속형

t_glu0 혈액_Glucose (     ) mg/dL 연속형

Ⅲ. R을 이용한 통계분석

회귀분석에서는 독립변수 중 연속형이 아닌 범주형 변수가 섞여 있다면 그 변수를 더미변수로 변환하여 

처리를 해주어야 한다. 여기서 더미변수란 0과 1로 구성된 이항변수로 0으로 표시되는 범주를 기준범주라 

하며, 이는 범주간 비교의 기준이 된다. 만일 범주형 변수의 범주가 n개일 경우, 생성해야할 더미변수 n-1개 

이다. R에서는 더미변수로 변환하지 않아도 자동으로 기준 범주를 설정하여 번거로운 작업을 피할 수 있다. 

하지만 R이 자동 설정한 기준 범주가 연구자의 의도와 다를 경우, 연구자가 원하는 특정 범주를 기준으로 

설정하는 방법을 익혀두어야 한다. 

다음의 예제를 통해서 범주형 변수의 기준 범주가 자동으로 처리된 경우와 연구자가 임의로 지정하여 분석

하는 방법을 익히고, 그 결과를 비교해보도록 하자. 참고로 결과 비교가 용이하기 위해 기준이 되는 범주를 

동일하게 설정하였다.

# 다중 선형 회귀 ----

# 더미변수 처리하지 않은 경우 ----

reg.fit <- lm(t_glu0 ~ t_bmi + t_age + t_sex, data = base_data_final)

summary(reg.fit)

# 더미변수 처리한 경우 ----

base_data_final_dummy <- transform(base_data_final, 

                                      sex_dummy = as.factor(ifelse(t_sex == "여자", 1, 0)))

reg.dummy <- lm(t_glu0 ~ t_bmi + t_age + sex_dummy, data = base_data_final_dummy)

summary(reg.dummy)

# 다중공선성 진단 ----

install.packages("car")

options(digits = 3)

library(car)

car::vif(reg.fit)  # VIF>10이면, 다중공선성 의심 
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결과

<자동 : 더미변수 처리하지 않은 경우> <임의 : 더미변수 처리한 경우>

결과 해석

·   독립변수 중 범주형 변수인 성별에 대해 더미변수 처리하지 않은 경우와 처리한 경우의 회귀분석 결과를 비교해본 결과, 
동일한 결과가 산출되므로 연구자가 편한 방법을 권장한다. 다만 R이 자동으로 설정하는 기준범주가 아닌 다른 범주를 
기준으로 설정하고자 할 경우, 후자의 방법을 이용하면 된다. 

·   회귀모형의 적합도 검정 결과(F-검정) 유의확률이 유의수준 0.05보다 현저히 작으므로 회귀식이 상당한 의미가 있다고 
할 수 있으며, 추정된 모든 회귀계수의 유의확률이 유의수준 0.05보다 현저히 작아 회귀계수가 통계적으로 유의하므로 
다음과 같이 회귀식을 추정할 수 있다. 

   남자의 회귀식 : t_glu0 = 62.84 + 0.79 * t_bmi + 0.3 * t_age
   여자의 회귀식 : t_glu0 = 62.84 + 0.79 * t_bmi + 0.3 * t_age - 4.24   

·   추정된 회귀식 해석

   >   성별과 연령을 통제(보정)했을 경우 ‘BMI가 1단위(kg/m2) 증가할 때 혈당이 0.79mg/dL만큼 증가’하고 이는 
통계적으로 유의하다.

   >   성별과 체질량지수(BMI)를 통제(보정)했을 경우 ‘나이가 1세 증가할 때 혈당이 0.3mg/dL만큼 증가’하고 이는 
통계적으로 유의하다.

   >   나이와 체질량지수(BMI)를 통제(보정)했을 경우 ‘남자(기준 범주)에 비해 여자의 혈당이 4.24mg/dL만큼 낮고, 
이는 통계적으로 유의하다.

·   ‘Adjusted R-Squared’ 값을 통해 회귀모형의 설명력이 4.34%로 혈당의 변동은 3개의 설명변수(BMI, 연령, 성별)에 
의해서 4.34% 설명된다.

· 독립변수에서 분산팽창요인(Variance Inflation)이 10이하로 나타나 다중공선성의 위험은 없는 것으로 보인다.
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회귀분석 - 기본가정 검토

회귀분석은 기본적으로 오차항의 정규성, 독립성, 등분산성을 가정하므로 이를 만족하는지 살펴보아야 한다.

• 오차항의 독립성

Durbin-Watson 값은 0~4의 분포를 가지며, 2에 가까울수록 독립이라고 볼 수 있으며, 만족하지 

않을 경우 누락된 독립변수를 모형에 포함하거나 종속변수와 독립변수를 모두 변수변환 한다.

options(digits = 4)

car::durbinWatsonTest(reg.fit) 

• 오차항의 정규성  

잔차에 대한 정규확률그림(Normal Q-Q)에서 잔차의 분포가 일직선이면 정규분포와 비슷하다고 

판단하며, 만족하지 않을 경우 특이값(outlier)을 제거하거나 변수변환 한다.

plot(reg.fit, which = 2)

• 오차항의 등분산성

적합값에 대한 잔차 그림(Residuals vs Fitted)에서 특정 패턴이 존재하지 않는다면 등분산성 만족

한다고 판단하고, 만약 만족하지 않을 경우 대수변환/역변환 등의 변수변환 한다. 

plot(reg.fit, which = 1) 
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회귀분석 - 다중공선성

다중 선형 회귀분석에서 독립 변수들끼리의 영향은 존재할 수밖에 없으나, 그 영향이 클 경우 다중공선성이 

발생한다. 다중공선성이 존재할 경우 그 징후는 무엇이며, 이를 진단하고 해결 방안을 살펴보도록 하자.

• 다중공선성 징후 및 진단과 해결방안 

징후
독립변수들이 높을 상관관계를 보임
이론적으로 종속변수와 상관관계가 높을 것으로 예견되는 독립변수의 회귀계수가 유의하지 않음
독립변수를 추가 또는 제거했을 때, 회귀계수의 변화가 큰 경우

진단 분산팽창요인(VIF)가 10이상이면 다중공선성 의심

해결 방안
상관성이 높은 독립변수를 제거(변수 선택법 활용)
주성분회귀 등 수행

회귀분석 - 변수 선택

앞서 살펴본 다중공선성을 해결하고 최적의 모형 적합을 위해서는 여러 개의 독립변수 중 적절한 변수를 선택

(제거)하는 과정이 필요한데, 이러한 과정을 변수 선택이라고 부른다. 변수 선택에는 3가지(전진, 후진, 단계적) 

방법이 있다.

• 3가지 방법 

전진 선택법 독립변수 0개부터 시작하여 가장 유의한 변수부터 하나씩 추가하는 방법

후진 제거법 모든 독립변수를 모형에 넣고, 필요 없는 변수부터 하나씩 제거하는 방법

단계적 방법 독립변수 0개부터 추가했다, 제거했다를 반복하는 방법

• 변수 선택 (예제)

# step() 함수에서 변수 선택법은 단계적인 방법 사용

reg.fit.step <- step(reg.fit, direction="both")  # 전진(forward), 후진(backward), 단계적(both)

• 변수 선택 후 회귀모형 비교

설정한 회귀모형에서 만약 변수를 제거할 경우, 제거된 변수의 회귀모형과 기존 회귀모형을 비교하여 

제거된 변수의 회귀모형에 대한 기여도를 평가할 수 있다. 

# anova() 함수 사용

anova(reg.fit, reg.fit.step)  
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5-8. 로지스틱 회귀분석

로지스틱 회귀분석은 연속형이나 범주형 독립변수와 이분화된 종속변수의 관계를 알아보고자 할 때 이용된다. 

주로 특정 질병의 위험인자가 무엇인지 추정하고자 할 때 사용하며, 기준 그룹 대비 특정 그룹의 오즈비(Odds 

ratio, OR)를 구할 수 있다. 독립변수가 하나인 경우 단순 로지스틱 회귀분석으로, 독립변수가 두 개 이상일 경우 

다중 로지스틱 회귀분석으로 검정한다.

비만도에 따라 당뇨병 유병 위험에 차이가 있는지 분석하기 - 단순 로지스틱 회귀분석
예제

Ⅰ. 모형 설정

log


         

Ⅱ. 변수 설명

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

bmi_gr 비만도
1=저체중, 2=정상체중,  

3=과체중, 4=비만
범주형

dm 당뇨병 유병 여부 0=정상, 1=당뇨병 범주형

Ⅲ. R을 이용한 통계분석

# 기준범주 변경 : relevel() 함수 이용 ----

base_data_final_level <- base_data_final 

base_data_final_level$bmi_gr <- relevel(base_data_final_level$bmi_gr, ref = "정상체중") 

# 단순 로지스틱 회귀 ----

logit.simple <- glm(dm ~ bmi_gr, data = base_data_final_level, family = "binomial")  

summary(logit.simple)

options(digits = 1)

exp(coef(logit.simple))                 # 오즈비        

exp(confint.default(logit.simple))  # 95% 신뢰구간 
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결과

결과 해석

·   비만도가 정상체중인 그룹 대비 과체중 그룹의 당뇨병 유병의 오즈비(OR) 및 95% CI는 1.70(1.39-2.10), 비만인 

그룹은 2.37(1.97-2.86)로 나타났다. 이를 통해 과체중 그룹은 정상체중인 그룹에 비하여 당뇨병 유병의 오즈가 1.7배 

더 높고, 비만인 그룹은 정상체중인 그룹에 비하여 당뇨병 유병의 오즈가 2.37배 높았으며, 이는 통계적으로 유의하였다.
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성별과 연령을 보정했을 때 비만도에 따라 당뇨병 유병 위험에 차이가 있는지 분석하기 
- 다중 로지스틱 회귀분석

예제

Ⅰ. 모형 설정

log


         ,     

  

Ⅱ. 변수 설명

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

t_age 연령 만 (    )세 연속형

t_sex 성별 1=남자, 2=여자 범주형

bmi_gr 비만도
1=저체중, 2=정상체중,  

3=과체중, 4=비만
범주형

dm 당뇨병 유병 여부 0=정상, 1=당뇨병 범주형

Ⅲ. R을 이용한 통계분석

# 다중 로지스틱 회귀 ----

logit.multi <- glm(dm ~ bmi_gr + t_age + t_sex, data = base_data_final_level, family = "binomial")  

summary(logit.multi)  

exp(coef(logit.multi))                 # 오즈비 

exp(confint.default(logit.multi))  # 95% 신뢰구간

결과
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결과 해석

·   성별과 연령을 통제(보정)하였을 때, 체질량지수(BMI) 기준 비만도가 정상체중인 그룹에 비하여 저체중인 그룹의 

오즈비(OR) 및 95% CI는 1.33(0.76-2.33), 과체중인 그룹은 1.58(1.28-1.95), 비만인 그룹은 2.08(1.72-2.50)로 

나타났다. 이를 통해 과체중 그룹은 정상체중인 그룹에 비하여 당뇨병 유병의 오즈가 1.58배 더 높고, 비만인 그룹은 

정상체중인 그룹에 비하여 당뇨병 유병의 오즈가 2.08배 높았으며, 이는 통계적으로 유의하였다. 
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오즈비(Odds ratio, OR)

오즈(Odds)와 오즈비(Odds ratio)의 개념을 다음의 예제를 통해 알아보도록 하자. 

예제
구분

폐암

유 무

흡연자 30 70

비흡연자 1 99

예제를 통해 흡연자와 비흡연자가 폐암에 걸릴 확률을 먼저 구해보면 다음과 같다.

 - 흡연자가 폐암에 걸릴 확률(R1)은 30/100 = 0.3

 - 비흡연자가 폐암에 걸릴 확률(R2)은 1/100 = 0.01

반면에 오즈는 위의 확률과는 조금 다른 개념으로, 흡연자나 비흡연자로 구분했을 때, 각각이 폐암에 걸릴 

확률과 폐암에 걸리지 않을 확률의 ‘비율’이다.  

 - 흡연자가 폐암에 걸릴 오즈(odds1)는 30/70 ≒ 0.4285

 - 비흡연자가 폐암에 걸릴 오즈(odds2)는 1/99 ≒ 0.0101

위의 두 오즈의 비가 오즈비(OR)이며, 계산해보면 다음과 같다. 

 - OR = odds1/odds2 = 흡연자가 폐암에 걸릴 오즈 / 비흡연자가 폐암에 걸릴 오즈 ≒ 42.43 

이를 해석하면, “흡연자가 폐암에 걸릴 오즈는 비흡연자가 폐암에 걸릴 오즈보다 42.43배 높다.”라고 할 수 

있으나, 그 의미를 직관적으로 파악하는데 어려움이 있다.

상대위험도(Relative risk, RR)

상대위험도(RR)란 위험인자가 있는 경우 어떤 사건이 발생할 확률과 위험인자가 없는 경우 어떤 사건이 

발생할 확률의 비이며, 상대위험도가 클수록 위험인자와 사건간의 연관성이 크다는 것을 의미한다. 

위의 예제를 적용해 상대위험도(RR)를 산출하면 다음과 같다. 

 - RR = 흡연자가 폐암에 걸릴 확률 / 비흡연자가 폐암에 걸릴 확률 = 30 

이를 해석하면, “흡연이라는 위험인자에 노출된 사람은 그렇지 않은 사람에 비해 폐암(사건)에 걸릴 확률이 

30배 높다.”라고 할 수 있다. 이처럼 상대위험도는 직관적인 해석이 가능해 논문에서도 잘 쓰이며, 특히 

코호트 연구에서 잘 활용된다.
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4장.
한국인유전체역학조사사업(KoGES)  
추적조사 자료 분석하기

1. 추적조사 교육용 데이터 이해하기

2. 자료 불러오기

3. 자료 결합하기

4. 자료 분석 준비하기

5. 자료 분석하기
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4장.  

한국인유전체역학조사사업(KoGES)  
추적조사 자료 분석하기

1. 추적조사 교육용 데이터 이해하기

1-1. 자료 구성

KoGES 추적조사 교육용 데이터는 CSV 데이터로 제공 된다. 기반조사 ~ 4차 추적조사까지 참여한 대상자 1,000명

으로 이루어져 있으며, 변수는 기반조사 63개, 1~4차 추적조사 54개로 구성되어 있다. 

1차 추적
(985명)

...

2차 추적
(953명)

...

3차 추적
(899명)

...

4차 추적
(698명)

...

[기본정보 및 일반정보]
 조사일자, 성별, 연령, 교육수준, 결혼상태

[생활습관]
 음주 여부, 기간, 음주 횟수 / 총량, 흡연 여부, 
 시작나이, 기간,  하루 흡연량, 간접흡연 여부, 
 운동 여부

[질병 과거력]
 고혈압, 당뇨병, 고지혈증 진단 여부 / 진단 나이

[가족력]
 고혈압, 당뇨병 진단 여부 / 진단 나이 (부, 모)

[여성력]
 초경 나이, 임신 여부, 첫 임신 나이, 출산 여부, 
 첫 아이 출산 나이,  폐경 여부, 폐경 나이

[신체계측]
 신장, 체중, 허리둘레, 엉덩이둘레, 맥박수, 
 SBP, DBP

[임상검사]
 HbA1c, Glucose(공복), Creatinine, AST, 
 ALT, Total Cholesterol, HDL Cholesterol, 
 Triglyceride, Insulin(공복)

기반 (1,000명)

│ 그림 18 │  KoGES 추적조사 교육용 데이터 구성
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1-2. 코드북

KoGES 추적조사 교육용 데이터의 코드북은 공개 자료 코드북과 동일하게 테이블명, 변수명, 변수 설명, 변수값

(코드) 설명, 변수타입, 통합 설문지로 구성되어있다.

│ 그림 19 │  KoGES 추적조사 교육용 데이터 코드북
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2. 자료 불러오기

2-1. 자료 불러오기(CSV 파일) 

파일을 불러오기 전, RStudio에서 생성한 데이터 및 분석 결과를 저장하거나 분석할 데이터 파일을 불러올 때 사용

하는 폴더를 원하는 경로에 생성하고 이를 워킹 디렉토리로 설정해준다. 현재 설정된 워킹 디렉토리를 알고 싶다면 

getwd() 함수를 이용하면 되고, 새롭게 설정하고 싶다면 setwd() 함수를 이용하면 된다. 본 가이드북에서 사용하는 

KoGES 교육용 데이터는 [koges]라는 폴더 하위에 있는 [data] 폴더에 저장되어 있다. 예를 들어 [koges] 폴더 전

체를 D 드라이브에 저장했다면, 데이터가 들어있는 파일의 경로는 "D:/koges/data" 가 되며, setwd() 함수를 이용

해 다음의 코드 setwd("D:/koges/data")를 실행하면 워킹 디렉토리가 지정된다. 이처럼 워킹 디렉토리가 지정되었

다면, 그 다음으로 read.csv() 함수를 이용해 바로 CSV파일을 R로 불러올 수 있다.  

# 워킹 디렉토리 ----

getwd()                             # 워킹 디렉토리 확인

setwd("D:/koges/data")    # 워킹 디렉토리 설정

# CSV 파일 불러오기 ----

follow_01_data <- read.csv(file = "follow_01_data.csv", header = TRUE)

follow_02_data <- read.csv(file = "follow_02_data.csv", header = TRUE)

follow_03_data <- read.csv(file = "follow_03_data.csv", header = TRUE)

follow_04_data <- read.csv(file = "follow_04_data.csv", header = TRUE)

follow_05_data <- read.csv(file = "follow_05_data.csv", header = TRUE)

결과
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2-2. 불러온 자료 확인하기

데이터를 불러와서 가장 먼저 해야할 일은 불러온 데이터의 구조와 관측값 수, 변수에 대한 정보(이름, 유형, 값) 등

을 확인하는 일이다. R에서 제공하는 다양한 함수들을 이용해 불러온 자료의 정보를 확인할 수 있다.

# 불러온 자료 확인하기 ----

options(digits = 3)          

str(follow_01_data)      # 데이터셋 구조

View(follow_01_data)  # 데이터셋 전체 새로운 창으로 보기

결과
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3. 자료 결합하기

KoGES 추적조사 교육용 데이터는 기반조사 자료와 1~4차 추적조사 자료가 각각의 데이터셋으로 구분되어 있다. 

따라서 자료 분석을 위해서는 연구 목적에 따라 분석에 필요 변수를 선택하여 하나의 데이터 셋으로 결합(merge)하는 

작업이 요구된다. 

각각의 개별 테이블에는 공통적으로 참여자의 개인 식별번호인 ‘ID’ 변수가 포함되어 있으며, 이를 기준으로 하나의 

자료로 결합할 수 있다. 보통의 통계패키지에서는 결합 전 반드시 ‘ID’ 변수로 정렬하는 작업이 필요하나, R에서는 

사전 정렬 없이 바로 테이블 결합이 가능하다. 

기반 1차 추적 기반 1차 추적

ID
A1_
HTN

A1_
HTNAG

ID
A2_
HTN

A2_
HTNAG

ID
A1_
HTN

A1_
HTNAG

A2_
HTN

A2_
HTNAG

NO_1 1 77777 NO_1 2 55 NO_1 1 77777 2 55

NO_2 2 60 - - - NO_2 2 60 - -

NO_3 2 58 NO_3 1 77777 NO_3 2 58 1 77777

NO_4 1 77777 NO_4 2 63 NO_4 1 77777 2 63

NO_5 1 77777 - - - NO_5 1 77777 - -

│ 그림 20 │  KoGES 추적조사 데이터 조인키

추적조사 교육용 데이터를 구성하는 5개 데이터 셋(기반~4차 추적)에 포함된 여러 변수 
중 필요한 변수를 선택하여 하나의 데이터 셋으로 결합하기

예제

분석에 사용할 최종 추적조사 교육용 데이터

조사일, 성별, 연령,

음주여부, 흡연여부,  

규칙적인 운동여부,

고혈압 진단여부,

당뇨병 진단여부, 신장, 

체중, Glucose(공복)

기반 조사자료
follow_01_data

조사일, 연령,

당뇨병 진단여부,

Glucose(공복)

조사일, 연령,

당뇨병 진단여부,

Glucose(공복)

조사일, 연령,

당뇨병 진단여부,

Glucose(공복)

조사일, 연령,

당뇨병 진단여부,

Glucose(공복)

1차 추적 조사자료
follow_02_data

2차 추적 조사자료
follow_03_data

3차 추적 조사자료
follow_04_data

4차 추적 조사자료
follow_05_data

│ 그림 21 │  분석에 사용할 최종 추적조사 교육용 데이터
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# 각 데이터셋에서 필요한 변수만 가져오기 ----

library(dplyr)

fw_select1 <- follow_01_data %>% 

dplyr::select(  t00_id, t00_sex, t01_age, t01_edate, t01_htn, t01_dm, t01_drink, t01_smoke, t01_exer, 
t01_height, t01_weight, t01_glu0)

fw_select2 <- follow_02_data %>% dplyr::select(t00_id, t02_age, t02_edate, t02_dm, t02_glu0)

fw_select3 <- follow_03_data %>% dplyr::select(t00_id, t03_age, t03_edate, t03_dm, t03_glu0)

fw_select4 <- follow_04_data %>% dplyr::select(t00_id, t04_age, t04_edate, t04_dm, t04_glu0)

fw_select5 <- follow_05_data %>% dplyr::select(t00_id, t05_age, t05_edate, t05_dm, t05_glu0)

# 자료 결합 ----

fw_merge1 <- left_join(fw_select1, fw_select2)

fw_merge2 <- left_join(fw_merge1, fw_select3)

fw_merge3 <- left_join(fw_merge2, fw_select4)

fw_merge4 <- left_join(fw_merge3, fw_select5)

follow_data <- fw_merge4

# 결합된 데이터 확인하기 ----

str(follow_data)           # 총 1000명의 대상자, 28개 변수 유형 확인

View(follow_data)        # 데이터셋 확인

결과
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4. 자료 분석 준비하기

4-1. 기본코드 결측치 처리하기

KoGES 역학자료는 설문 문항의 ‘미상/무응답’, ‘설문 문항 간의 상·하위 관계(해당없음)’, ‘해당변수의 조사유무

(조사안함)’, ‘반복추적조사 통합자료의 경우, 추적조사 참여유무(추적조사 미참여)’ 등을 구분하기 위하여, 기본 

코드가 적용되어 있으며, 구체적인 기본 코드는 다음과 같다. 

│ 표 9 │  KoGES 기본코드의 종류와 정의

구분 코드명 코드 코드 정의 

결측

미상/무응답 99999 Null값(missing value) 또는 조사항목 상의 미상/무응답 값

해당없음 77777

조사항목에 대해 응답의 대상이 아닌 경우

예) 

변수명 변수설명 변수값(코드)

HTN
고혈압 과거력 - 진단여부

(1=아니오, 2=예)
1

HTNAG
고혈압 과거력 -  

처음 진단 나이
77777

조사안함 66666 특정 조사단위에 조사되지 않은 항목의 경우

추적조사 미참여 55555 반복추적조사 통합자료에서 해당 차수의 조사에 참여하지 않은 경우

기본코드를 처리하지 않고 분석할 경우 해당 값(‘99999’, ‘77777’, ‘66666’, ‘55555’)이 하나의 변수 값(관찰 값)

으로 포함된 결과가 출력되므로, 분석 전 기본코드를 결측치로 처리해주는 작업이 선행되어야 한다. 

추적조사 교육용 데이터에 포함된 모든 변수의 기본코드 결측치 처리하기
예제

# 기본코드 결측치 처리 ----

follow_data_null <- follow_data

follow_data_null[follow_data_null == 99999 | follow_data_null == 77777 | follow_data_null == 66666 |  
follow_data_null == 55555] <- NA
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4-2. 변수 유형 변환하기

자료 분석에 앞서 올바른 분석과 결과해석을 위해 R로 불러온 데이터의 변수 유형을 파악하고, 필요 시 변수 유형을 

변환해 주는 작업이 필요하다. 아래의 <그림 22>는 제공된 KoGES 추적조사 교육용 데이터를 R로 불러와 결합한 

데이터 셋을 가지고 str()함수를 이용해 데이터 구조 등을 확인한 결과이다. 각각의 변수는 R이 인식하는 변수 

유형으로 불러와져 있다.

│ 그림 22 │  R로 불러와 결합된 KoGES 교육용 데이터 변수 유형

조사일 변수의 변수 유형을 날짜형으로 변환하기 
: 기반 조사일(t01_edate) ~ 4차 추적 조사일(t05_edate)

예제

KoGES 추적조사 교육용 데이터에는 각 조사 차수별 조사일이 YYYYMM로 입력되어 있는데, 위의 <그림 22>에서 

살펴본 바와 같이 R에서는 날짜가 아닌 6자리의 숫자로 인식하고 있다. 또한 조사일 변수에는 년과 월까지의 

정보만 있어, YYYYMMDD 형태를 갖추기 위해서는 ‘일’에 대한 값을 연구자가 임의적으로 1일, 15일, 30일 등

으로 지정해주어야 한다. 본 가이드북에서는 ‘일’에 대한 값을 임의적으로 1일로 설정하기로 하고, 년과 월의 

정보를 문자형으로 인식시킨 후 paste() 함수를 이용해 일("01") 정보를 결합하여 YYYYMMDD 형태의 자료를 

우선 생성한다. 이렇게 생성된 조사일자 변수를 as.Date() 함수를 이용해 R에서 활용 가능한 날짜 형태(YYYY-

MM-DD)로 변환한 후, as.integer() 함수를 사용해 해당 조사일이 R의 기준 날짜(1970년 1월 1일)로부터 몇 

일이 경과하였는지 ‘일’을 계산해준다(1970년 1월 1일 = 0, 1970년 1월 2일 = 1, …).

숫자형(YYYYMM)인 조사일 변수
↓

문자형(YYYYMM)으로 변환
일(DD)값을 임의적으로 “01”로 지정하여 결합

날짜형태(YYYY-MM-DD)로 변환
↓

기준날짜(1970-01-01)로부터 경과일 산출

│ 그림 23 │  조사일 변수를 숫자형에서 날짜형으로 변환하는 방법
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# 변수 유형 변환 ----

follow_data_type <- follow_data_null

str(follow_data_type)

# 조사일자 변수 날짜형으로 바꾸기 ----

follow_data_type$edate1 <- as.Date(paste(as.character(follow_data_type$t01_edate), "01", sep=""), "%Y%m%d") 

follow_data_type$edate2 <- as.Date(paste(as.character(follow_data_type$t02_edate), "01", sep=""), "%Y%m%d") 

follow_data_type$edate3 <- as.Date(paste(as.character(follow_data_type$t03_edate), "01", sep=""), "%Y%m%d") 

follow_data_type$edate4 <- as.Date(paste(as.character(follow_data_type$t04_edate), "01", sep=""), "%Y%m%d") 

follow_data_type$edate5 <- as.Date(paste(as.character(follow_data_type$t05_edate), "01", sep=""), "%Y%m%d") 

# 날짜 계산(1970-01-01 기준 계산) ----

follow_data_type$edate1_n <- as.integer(follow_data_type$edate1)  

follow_data_type$edate2_n <- as.integer(follow_data_type$edate2)  

follow_data_type$edate3_n <- as.integer(follow_data_type$edate3)  

follow_data_type$edate4_n <- as.integer(follow_data_type$edate4)  

follow_data_type$edate5_n <- as.integer(follow_data_type$edate5)     

# 데이터 일부 확인 ----

follow_data_type[1:10, ] %>% dplyr::select(t01_edate, edate1, edate1_n)

결과
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5. 자료 분석하기

5-1. 분석 대상자 선정

자료 분석 전 분석에 포함할 연구 대상자를 선정하여야 한다. 일반적으로 의학 및 보건학 연구 논문에는 연구 대상자 
흐름도(전체 대상자 중 특정 기준에 따라 본 분석에 포함된 대상자의 수를 나타낸 그림)를 확인 할 수 있다. 

연구 주제 ‘비만한 사람에서 당뇨병 발생 위험이 높아질까?’와 관련한 분석을 위해서는 당뇨병과 비만을 정의하는 
변수가 필수적이다. 또한 추적기간 동안의 당뇨병 발생을 확인하고자 하므로 기반조사 당시 당뇨병 유병자는 제외한 
분석 데이터 셋을 생성하여 보자. 

당뇨병 또는 비만 관련 변수가 결측인 대상자와 기반조사 당시 당뇨병 유병자 제외하기
예제

Ⅰ. 변수 설명 

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

t01_dm 기반, 당뇨병 의사진단 1=아니오, 2=예 범주형

t01_glu0 기반, 공복 혈당 (     ) mg/dL 연속형

t01_height 기반, 신장 (     ) cm 연속형

t01_weight 기반, 체중 (     ) kg 연속형

Ⅱ. 분석 대상자 선정

# 분석 대상자 선정 ----
# 당뇨병 및 비만 관련 변수 결측자 제외 #
follow_data_del_1 <- follow_data_type %>% dplyr::filter(! (is.na(t01_dm) & is.na(t01_glu0)))
follow_data_del_2 <- follow_data_del_1 %>% dplyr::filter(! (is.na(t01_height) | is.na(t01_weight)))

# 기반조사 당뇨병 유병자 제외 ----
follow_data_del_3 <- follow_data_del_2 %>% 
   dplyr::mutate(t01_dm_d = ifelse((t01_glu0 >= 126 | t01_dm == 2), 1, 0))  
follow_data_del_3$t01_dm_d[is.na(follow_data_del_3$t01_dm_d)] <- 0       # NA->0 처리
follow_data_del_4 <- follow_data_del_3 %>% dplyr::filter(t01_dm_d != 1) 

결과

follow_data_type
1,000명

follow_data_del_2
1,000명

0명 제외 : 당뇨병a 및 비만b 관련 변수 결측자
a 당뇨병 의사진단(t01_dm), 공복 혈당(t01_glu0)
b 신장(t01_height) 체중(t01_weight)

80명 제외 : 기반조사 당뇨병 유병자c 
c 공복혈당 126mg/dL 이상 또는 당뇨병 의사진단 ‘예’

follow_data_del_4
920명
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5-2. 변수 생성

원 자료에 포함된 여러 변수들을 조합하여 하나의 변수를 만들거나, 연속형 변수를 특정 값을 기준으로 나누어 

범주형 변수로 생성하는 등 새로운 변수 생성이 필요한 경우가 있다. 아래 기준에 따라 기반 조사자료의 신장(t01_

height)과 체중(t01_weight) 변수를 이용하여 체질량지수 및 비만도 변수를 생성하고, 1차 ~ 4차 추적 조사자료의 

당뇨병 의사진단(t02_dm ~ t05_dm)과 공복 혈당(t02_glu0 ~ t05_glu0) 변수를 이용하여 각 추적 차수별 당뇨병 

여부 변수와 추적 기간 동안의 당뇨병 발생 여부 변수(1차 ~ 4차 추적 조사 기간 동안 한 번 이상 당뇨병으로 분류된 

경우로 정의)를 생성해 보자. 

│ 표 10 │  체질량지수 및 비만도 변수와 당뇨병 여부 변수 생성 기준

체질량지수 및 비만도 변수 생성 기준a 당뇨병 여부 변수 생성 기준b

· 체질량지수(BMI) : 체중(kg)/신장(m2)

· 당  뇨  병 :   공복혈당 ≥ 126 mg/dL 이상 또는 과거 

의사로부터 당뇨병을 진단 받은 적이 있는 

경우 (당뇨병 의사진단 ‘예’)   

· 정     상 : 당뇨병에 해당하지 않은 모든 경우  

· 저  체  중 : 체질량지수(BMI) <18.5 kg/m2

· 정 상 체 중 : 체질량지수(BMI) 18.5 ~ 23 kg/m2

· 과  체  중 : 체질량지수(BMI) 23 ~ 25 kg/m2

· 비     만 : 체질량지수(BMI) ≥25 kg/m2

a 세계보건기구(WHO) 아시아-태평양 지역 기준 b Report or a WHO/IDF consultation (2006) 기준 

체질량지수 및 비만도, 당뇨병 여부 변수 생성하기
예제

Ⅰ. 변수 설명 

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

t01_height 기반, 신장 (     ) cm 연속형

t01_weight 기반, 체중 (     ) kg 연속형

t02_glu0

~

t05_glu0

1차 추적, 공복 혈당

~

4차 추적, 공복 혈당

(     ) mg/dL 연속형

t02_dm

~

t05_dm

1차 추적, 당뇨병 의사진단

~

4차 추적, 당뇨병 의사진단

1=아니오, 2=예 범주형
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Ⅱ. 새로운 변수 생성

# 체질량지수 및 비만도 변수 생성 ----

follow_data_bmi <- follow_data_del_4 %>% 

  dplyr::mutate(bmi = t01_weight / ((t01_height / 100) ^ 2))  

follow_data_bmi_gr <- follow_data_bmi %>% 

  dplyr::mutate(bmi_gr = ifelse(bmi < 18.5, 1, 

                                ifelse(bmi >= 18.5 & bmi < 23, 2, 

                                          ifelse(bmi >= 23 & bmi < 25, 3, 

                                                    ifelse(bmi >= 25, 4, NA)))))

# 각 추적차수별 당뇨병 유병 여부 변수 생성 ----

follow_data_bmi_dm <- follow_data_bmi_gr %>% 

  dplyr::mutate(t02_dm_d = ifelse((t02_glu0 >= 126 | t02_dm == 2), 1, 0), 

                t03_dm_d = ifelse((t03_glu0 >= 126 | t03_dm == 2), 1, 0), 

                t04_dm_d = ifelse((t04_glu0 >= 126 | t04_dm == 2), 1, 0), 

                t05_dm_d = ifelse((t05_glu0 >= 126 | t05_dm == 2), 1, 0)) 

follow_data_bmi_dm$t02_dm_d[is.na(follow_data_bmi_dm$t02_dm_d)] <- 0   # NA->0 처리 

follow_data_bmi_dm$t03_dm_d[is.na(follow_data_bmi_dm$t03_dm_d)] <- 0

follow_data_bmi_dm$t04_dm_d[is.na(follow_data_bmi_dm$t04_dm_d)] <- 0

follow_data_bmi_dm$t05_dm_d[is.na(follow_data_bmi_dm$t05_dm_d)] <- 0

# 총 추적 기간 동안 당뇨병 발생 여부 변수 생성 ----

follow_data_bmi_dm_tot <- follow_data_bmi_dm %>% 

  dplyr::mutate(dm_d = ifelse((t02_dm_d == 1 | t03_dm_d == 1 | t04_dm_d == 1 | t05_dm_d == 1), 1, 0))

# 저체중 대상자 향후 분석에서 제외(12명, 1.3%) ----

follow_data_bmi_dm_tot_del <- follow_data_bmi_dm_tot %>% 

  dplyr::filter(bmi_gr != 1) 
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관찰기간 변수 생성하기
예제

추적자료를 이용하여 생존분석을 수행할 때에는 사건(예. 질병 발생 또는 사망 등)의 발생 유무와 함께 사건 발생까지의 

시간 변수가 통계 분석에 포함되므로 해당 변수 생성이 필요하다. 추적조사 교육용 데이터를 이용하여 당뇨병 발생에 대한 

관찰기간 변수를 생성해 보자. 관찰기간은 연구 시작 시점과 연구 종료 시점의 차이로 산출할 수 있다. 연구 시작 시점은 

처음으로 연구에 참여한 기반 조사일이 되겠고, 연구 종료 시점은 당뇨병 발생 유무에 따라 달라진다. 당뇨병 발생군의 

연구 종료 시점은 당뇨병이 발생한(확인된) 추적 조사일이 되겠고, 당뇨병 미 발생군의 경우 마지막 추적 조사일이 되겠다. 

참고로 본 가이드북에서는 다루고 있지 않지만, 실제 연구에서는 관심 질병(event) 발생 없이 추적관찰 중 사망하는 

대상자가 관찰될 수 있다. 이러한 경우, 해당 대상자는 중도절단(censoring, 사건발생=‘아니오’) 처리해 주어야하며, 관찰

기간은 기반 조사일 부터 사망일까지로 정의할 수 있다. 

│ 표 11 │  추적자료의 당뇨병 발생에 대한 관찰기간 산정 방법>

ID 기반 1차 추적 2차 추적 3차 추적 4차 추적 관찰기간

NO_1 O O O O 기반 ~ 1차 추적 조사일

NO_2 X O O O 기반 ~ 2차 추적 조사일

NO_3 X X O O 기반 ~ 3차 추적 조사일

NO_4 X X X X 기반 ~ 4차 추적 조사일

NO_5 X X - - 기반 ~ 2차 추적 조사일

 (O : 당뇨병 ‘예’, X : 당뇨병 ‘아니오’, - : 추적조사 미참여)

Ⅰ. 변수 설명 

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

edate1_n

~

edate5_n

기반 조사일 - 기준일

~

4차 추적 조사일 - 기준일

1970년1월1일을 기준으로 

해당 조사일의 경과일을  

계산한 값 

연속형

t02_dm

~

t05_dm

1차 추적, 당뇨병 여부

~

4차 추적, 당뇨병 여부

0=아니오, 1=예 범주형

dm_d 당뇨병 발생 여부 0=정상, 1=당뇨병 범주형
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Ⅱ. 새로운 변수 생성

# 당뇨 미발생군 연구 종료 시점(마지막 조사 참여시점) ----

follow_data_time <- follow_data_bmi_dm_tot_del

follow_data_time$max_date <- apply(  follow_data_time[ , c("edate2_n", "edate3_n", "edate4_n",  
"edate5_n")], 1, max, na.rm = TRUE) 

# 당뇨 발생군 연구 종료 시점(첫 발생 시점) ----

follow_data_time_end <- follow_data_time %>% 

dplyr::mutate(end_date = ifelse(t02_dm_d == 1, edate2_n, 

                               ifelse(t02_dm_d == 0 & t03_dm_d == 1, edate3_n, 

                                         ifelse(  t02_dm_d == 0 & t03_dm_d == 0 & t04_dm_d == 1, edate4_n, 

                                                  ifelse(  t02_dm_d == 0 & t03_dm_d == 0 & t04_dm_d == 0 & 
t05_dm_d == 1, edate5_n, max_date)))))

# 연구 시작 시점, 연구 종료 시점 정의 ----

follow_data_time_end$start <- follow_data_time_end$edate1_n

follow_data_time_end$end <- follow_data_time_end$end_date

# 관찰기간(일) = (연구 종료 시점 - 연구 시작 시점) ----

follow_data_time_end$f_time_d <- follow_data_time_end$end - follow_data_time_end$start

# 관찰기간(년) ----

follow_data_time_end$f_time_y <- round(follow_data_time_end$f_time_d/365, 1)

# 생성 변수 확인 ----

follow_data_time_end %>% dplyr::select(t00_id, dm_d, start, end, f_time_d, f_time_y)

결과
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apply 계열 함수

본 가이드북에서는 apply 계열 함수 중 자주 사용되는 apply() 함수와 sapply() 함수, 그리고 tapply() 

함수에 대해서 간략하게 소개하고자 한다. 또한 함수에 따라 적용 가능한 데이터 형태와 출력 형태가 

다르다는 점을 인지하고 사용하길 바란다. 

• apply(x, direction, function) 

여기서 x는 2차원 데이터(배열, 행렬, 데이터프레임)을 의미하고, direction는 방향성을 말한다.  

따라서 apply()함수를 사용하면, 2차원 데이터에 방향성 기준으로 동일한 함수를 적용할 수 있게 된다. 

예제 1 --   1~12까지의 숫자로 이루어진 3행 4열의 

행렬을 생성하고 이를 a라고 명명한다. 

--   apply() 함수를 이용해 a의 행(열)기준 

최댓값을 산출한 결과는 왼쪽과 같다. 

예제 2 데이터셋(follow_data_time_end)의 추적 조사일자별 가장 큰 값을 산출하면 다음과 같다. 

# 1 (행 기준)

…

# 2 (열 기준)

• sapply(x, function) 

apply() 함수에서 방향성이 열 기준인 경우와 동일한 기능을 한다.
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• tapply(x, group, function) 

tapply() 함수의 경우, 그룹별 정보를 요약할 때 주로 사용한다. 

성별(t00_sex)에 따른 공복혈당(기반, t01_glu0)에 대한 기술통계량 구하고자 한다면, 다음과 같다. 
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5-3. 총 관찰인년(Person-years) 산출

총 관찰인년이란 각 대상자의 관찰기간의 합이다. 대상자마다 관찰기간이 상이하므로 전체 대상자의 수와 함께 관찰
인년을 고려해야한다. 예를 들어 10명의 대상자를 각 1년씩 관찰했을 경우 총 관찰인년은 10 인년이 되며, 10명 중 
5명은 1년씩, 5명은 2년씩 관찰되었다면 총 관찰인년은 15 인년이 된다.   

비만도 그룹별 당뇨병 발생자 수 및 관찰인년 산출하기
예제

Ⅰ. 변수 설명 

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

bmi_gr 비만도
1=저체중, 2=정상체중,  

3=과체중, 4=비만
범주형

dm_d 당뇨병 발생 여부 0=정상, 1=당뇨병 범주형

f_time_y 관찰기간 (    ) 년 연속형

Ⅱ. R을 이용한 통계분석

# 비만도 그룹별 당뇨병 발생자수 구하기 ----

gmodels::CrossTable(follow_data_time_end$bmi_gr, follow_data_time_end$dm_d) 

# 비만도 그룹별 관찰인년 산출하기 ----

options(digits = 5)

doBy::summaryBy(f_time_y ~ bmi_gr, data = follow_data_time_end, FUN = c(mean, sum, min, max))

결과

결과 해석

·   비만도가 정상체중(bmi_gr=2)인 그룹은 총 276명의 대상자 중 당뇨병 발생자가 11명이고, 총 관찰인년은 2720.1

이다. 과체중(bmi_gr=3)인 그룹은 총 240명의 대상자 중 당뇨병 발생자는 20명이고, 총 관찰인년은 2370.7이다. 

마지막으로 비만(bmi_gr=4)인 그룹은 총 392명의 대상자 중 당뇨병 발생자는 52명이고, 총 관찰인년은 3717.3이다.



4장. 한국인유전체역학조사사업(KoGES) 추적조사 자료 분석하기   │ 95

1장
   

소
 개

2장
  역

학
자

료
 소

개
3장

  기
반

조
사

 자
료

 분
석

하
기

4장
  추

적
조

사
 자

료
 분

석
하

기
부

   
  록

5-4. 생존함수 추정(생존곡선)  

생존함수를 추정하는 방법에는 크게 생명표법(life table method)과 Kaplan-Meier법이 있다. 생명표법은 관찰
기간을 일정한 구간으로 구분한 후, 각 구간에서 관찰된 사망자로부터 구간 사망확률과 구간 생존확률을 구하고 
이로부터 일정 기간까지의 구간 생존확률의 누적치인 누적 생존율을 산출한다. Kaplan-Meier법은 관찰 기간을 
사망 또는 절단이 한 건 이상 나타나는 지점으로 구간을 구분한 뒤, 각 사망(또는 절단)이 발생한 시점에서 생존율을 
산출해 나감으로써 누적 생존율을 산출하는 방법이다.  

생존곡선은 사망/생존에 적용하기 위하여 제시된 방법이기는 하지만, 질병 발생 유무에도 적용이 가능하다. 

우선적으로 생존분석의 특성상 time과 event를 먼저 정의하고 R에서 제시하는 survival 패키지의 Surv() 함수등을 
이용해 이후 분석을 수행한다. 

비만도에 따른 당뇨병 발생 생존곡선 그리기 - Kaplan-Meier법 이용
예제

Ⅰ. 변수 설명 

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

bmi_gr 비만도
1=저체중, 2=정상체중,  

3=과체중, 4=비만
범주형

dm_d 당뇨병 발생 여부 0=정상, 1=당뇨병 범주형

f_time_y 관찰기간 (    ) 년 연속형

Ⅱ. R을 이용한 통계분석

# time과 event 정의 ----

install.packages("survival")

library(survival)

y <- survival::Surv(follow_data_time_end$f_time_y, follow_data_time_end$dm_d)  

# 생존곡선(Kaplan Meier curve fitting) ----

follow_data_time_end$bmi_gr <- as.factor(follow_data_time_end$bmi_gr)

fit <- survival::survfit(y ~ bmi_gr, data = follow_data_time_end)

summary(fit)

plot(fit, main= "KM curve", ylab = "Survival", xlab = "year", col = 1:3, lty = 1:3) 

legend("bottomleft", legend = c("정상체중", "과체중", "비만"), col = 1:3, lty = 1:3)

# log-rank test ----

log_rank <- survival::survdiff(y ~ bmi_gr, data = follow_data_time_end)

log_rank
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결과

결과 해석

·   로그-순위 검정(Log-Rank) 결과 유의수준 0.05하에서 유의확률이 0.0002로 ‘비만 그룹별(정상체중/과체중/비

만) 당뇨병 발생에 대한 생존곡선은 같다’라는 귀무가설을 기각할 수 있다. 
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5-5. Cox 비례위험모형

Cox 비례위험모형은 생존분석 기법 중 가장 대표적인 방법으로, 생존기간과 여러 요인들 간의 관계를 알아보고자 

할 때 이용된다. 주로 사망 또는 특정 질병 발생의 위험인자가 무엇인지 추정하고자 할 때 사용하며, 기준 그룹 대

비 특정 그룹의 위험도(Hazard ratio, HR)를 구할 수 있다. 먼저 Cox 모형은 다음 식을 활용하여 표현할 수 있다. 

    exp    

여기서  는 기저 위험함수(Hazard funtion)라고 하며, 위험함수에 미치는 여러 설명변수들의 영향이 전혀 

없을 경우를 가정한다. 또한  는 t시점에서 k개의 독립변수가     일 때의 위험함수를 말한다.

예를 들어 설명변수 에 대하여   인 경우를 특정(비교) 그룹,   인 경우를 기준 그룹으로 가정했을 때, 

특정 그룹의 hazard는  exp       , 

기준 그룹의 hazard는  exp    이 되며, 

Hazard ratio = 
 exp    

 exp        = exp 가 된다. 

설명변수 이외 다른 변수들의 값들이 일정하다고 할 때, HR>1이면 설명변수 의 기준 그룹 대비 특정 그룹의 

질병(사망) 발생 위험률이 더 크고, HR=1이면 동일하며 HR<1이면 작다고 해석한다. 만일 설명변수가 범주형이 

아닌 연속형일 경우는 설명변수가 1 단위 증가함에 따른 질병(사망) 발생 위험률 비로 해석하면 된다. 

해당 통계방법을 사용하기 위해서는 비례 위험 가정을 만족하는지에 대한 검토가 필요하다. 비례 위험 가정이란 

설명변수의 효과가 시간과 관계없이 독립적으로 일정하다는 것으로 아래 예제를 통해 검토한 사항을 [R TIP]에 

수록하였으니, 이를 참고하시기 바란다. 

비만도에 따라 당뇨병 발생 위험에 차이가 있는지 분석하기 
예제

Ⅰ. 변수 설명 

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

bmi_gr 비만도
1=저체중, 2=정상체중,  

3=과체중, 4=비만
범주형

dm_d 당뇨병 발생 여부 0=정상, 1=당뇨병 범주형

f_time_y 관찰기간 (    ) 년 연속형
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Ⅱ. R을 이용한 통계분석

# cox(1) ----

# y <- survival::Surv(follow_data_time_end$f_time_y, follow_data_time_end$dm_d)  

cox1 <- survival::coxph(y ~ bmi_gr, data = follow_data_time_end)

options(digits = 2)

summary(cox1)

결과

결과 해석

·   비만도가  정상체중(bmi_gr=2)인 그룹과 비교하여 과체중(bmi_gr=3)인 그룹의 당뇨병 발생에 대한 HR 및 95% CI는 

2.07 (0.99-4.32), 비만(bmi_gr=4)인 그룹은 3.49 (1.82-6.68)으로 유의수준 0.05 수준하에서 판단할 경우 비만인 

그룹만 정상체중인 그룹 대비 당뇨병 발생 위험이 통계적으로 유의하게 높았다. 
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성별과 연령을 보정했을 때 비만도에 따라 당뇨병 발생 위험에 차이가 있는지 분석하기 
예제

Ⅰ. 변수 설명 

변수명 변수 설명 변수값 설명  변수 유형

bmi_gr 비만도
1=저체중, 2=정상체중,  

3=과체중, 4=비만
범주형

dm_d 당뇨병 발생 여부 0=정상, 1=당뇨병 범주형

f_time_y 관찰기간 (    ) 년 연속형

t_sex 성별 1=남자, 2=여자 범주형

t_age 연령 만 (     )세 연속형

Ⅱ. R을 이용한 통계분석

# 여성을 기준으로 재설정 ----

follow_data_time_end$t00_sex <- as.factor(follow_data_time_end$t00_sex)

follow_data_time_end$t00_sex <- relevel(follow_data_time_end$t00_sex, ref = "2") 

# cox(2) 성별과 연령을 추가 보정 ----

cox2 <- survival::coxph(y ~ bmi_gr + t00_sex + t01_age, data = follow_data_time_end)

summary(cox2)

결과

결과 해석

·   성별과 연령을 보정하였을 때, 비만도가 정상체중(bmi_gr=2)인 그룹과 비교하여 과체중(bmi_gr=3)인 그룹의 당뇨병 

발생에 대한 HR 및 95% CI는 2.22 (1.06-4.65), 비만(bmi_gr=4)인 그룹은 3.57 (1.86-6.85)으로 과체중 및 비만 

그룹은 정상 체중인 그룹에 비하여 모두 당뇨병 발생 위험이 통계적으로 유의하게 높았다. 
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비례성 가정 검토

Cox 모형을 사용하기 위해서는 비례 위험 가정을 만족하는지에 대한 검토가 필요하다. 비례 위험 가정

이란 설명변수의 효과가 시간과 관계없이 독립적으로 일정하다는 것이며, Log-Log 생존그림을 그려 

두 개 이상의 곡선이 평행(parallel)하거나 cox.zph() 함수 결과를 통해 통계적인 유의성을 판단할 수 있다. 

만약 설명변수의 효과가 시간에 따라 변화하는 경우(비례 위험 가정을 만족하지 않을 경우), Stratified cox 

regression 또는 Time dependent variable에 의한 Expended cox regression을 이용하여 분석을 진행

하여야 한다.

• Log-Log 생존그림 이용

# (1) log-log plot ----

# y <- survival::Surv(follow_data_time_end$f_time_y, follow_data_time_end$dm_d)  

# fit<- survival::survfit(y ~ bmi_gr, data = follow_data_time_end)

plot(fit, fun = "cloglog", main = "log-log KM curves", ylab = "log-log survival", 

     xlab = "f_time_y", col = 1:3, lty = 1:3)

Log-Log 생존그림을 확인한 결과 비만도(bmi_gr) 

변수의 수준별 그래프가 서로 평행하게 변화하므로, 

비례 위험 가정을 만족하는 것으로 판단된다. 
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• cox.zph() 함수 이용

# (2) cox.zph ----

cox1 <- survival::coxph(y ~ bmi_gr, data = follow_data_time_end)     

survival::cox.zph(cox1)                                               # 비교

# 더미변수 처리 후 적용

follow_data_time_end <- transform(follow_data_time_end, 

                                  bmi_dum1 = as.factor(ifelse(bmi_gr == "3", 1, 0)), 

                                  bmi_dum2 = as.factor(ifelse(bmi_gr == "4", 1, 0)))

cox1.dummy <- survival::coxph(y ~ bmi_dum1 + bmi_dum2, data = follow_data_time_end)

survival::cox.zph(cox1.dummy)

cox.zph() 함수를 적용하기 위해 비만도가 정상체중

인 그룹을 기준으로 과체중과 비만일 경우를 더미변

수 처리해 주었고, 그 결과 유의확률이 유의수준 0.05

보다 모두 크므로 비례 위험 가정을 만족한다는 귀무

가설을 기각할 수 없다. 



Korean Genome and  

                      Epidemiology Study

KoGES 데이터 분석 가이드북 
[R편]



부  록

1. R과 RStudio 설치하기

2. RStudio 들어가기

3. 분석 목적에 따른 통계분석 방법 요약
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부 록 

1. R과 RStudio 설치하기

1-1. R 설치하기 (Version 3.6.3)

R을 사용하려면 먼저 PC에 R을 설치해야 하며, RStudio를 추가로 설치한다. RStudio는 코딩, 파일관리 등 R 

사용자의 편의를 위해 제공되는 통합개발환경(IDE) 소프트웨어이다. 

①
R 공식 웹 사이트  

(http://www.r-project.org/) 

에서 [download R]을 클릭

②
한국에 서버를 두고 있는  

미러사이트 중 하나를 클릭
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③
운영체제에 맞는 프로그램 클릭

④
[base] 클릭

⑤
가장 최근의 버전(R 4.0.2)이  

올라와 있으므로, 이전 버전을  

다운을 위해  

[Previous releases]를 클릭

⑥
R 3.6.3 버전을 클릭한 후 

R-3.6.3-win.exe를 실행 



106 │ KoGES 데이터 분석 가이드북 [R편]

Korean Genome and Epidemiology Study

⑦
설치언어 [한국어] 선택

⑧
[다음] 선택

⑨
설치할 위치 지정

⑩
32bit 또는 64bit 중 선택
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⑪
기본값 유지 후 [다음] 계속 클릭 

⑫
설치 진행 중

⑬
[완료] 버튼 클릭
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1-2. RStudio 설치하기

①
RStudio 웹 사이트

(http://rstudio.com/) 접속 후

상단의 [DOWNLOAD]을 클릭

②
Open Source License로 제공

하는 RStudio Desktop의

[DOWNLOAD]을 클릭

③
운영체제에 맞는 링크를 클릭해

설치 파일을 다운로드 

④
설치 시작 [다음] 버튼 클릭
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⑤
설치 위치 선택 후 옵션 변경하지 

않고 [다음] 버튼 클릭

⑥
시작 메뉴 폴더 선택에서 [설치] 

버튼 클릭하면 설치 진행

⑦
설치중 화면

⑧
설치완료 되면 [마침] 버튼 클릭
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설치 관련

• Window의 사용자 계정 확인

R과 RStudio를 정상적으로 설치했음에도 RStudio가 에러가 나거나 그래프가 잘 그려지지 않을 경

우가 있다. 그럴 경우 가장 먼저 Window의 사용자 계정이 한글로 되어 있는지 확인해야 한다. 이는 

RStudio가 계정이 한글일 경우 경로를 잘 인식하지 못하는 문제점을 가지고 있기 때문이다. 다음의 방

법으로 사용자 계정을 영문 계정으로 변경한다.  

① 시작 

② 설정(Window 설정)

③ 계정

④ 기타 사용자

⑤ 이 PC에 다른 사용자 추가

⑥ 로컬 사용자 및 그룹 - 사용자(마우스 우클릭) - 새 사용자 - 새 사용자 만들기

⑦ 윈도우키 + X (종료 또는 로그아웃)

⑧ 새(영문) 계정으로 로그인 

• RStudio 바탕화면에 아이콘 만들기

RStudio가 설치된 경로로 간 다음 RStudio > bin > rstuio.exe 마우스 우클릭 후 ⇒ 보내기 ⇒ 바탕

화면에 바로가기 만들기 ⇒ 이름 변경하기 

• RStudio 권한 설정하기

RStudio 아이콘에서 마우스 우클릭 후 [속성] ⇒ [호환성] 클릭 ⇒ [권리자 권한으로 이 프로그램 실

행] 체크 후 [확인] 버튼 클릭
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2. RStudio 들어가기

2-1. RStudio 인터페이스

설치 후 RStudio를 처음 실행하면 콘솔(Console) 창, 환경(Envirionment) 창, 파일(Files) 창이 나타나며, 

콘솔 창 오른쪽 위에 있는 아이콘을 클릭하면 콘솔 창이 작아지면서 스크립트(Script) 창이 나타난다. 이렇게 

해서 RStudio는 크게 총 4개의 창으로 구분된다. 

│ 그림 24 │  RStudio 인터페이스

❶ 스크립트(Script) 창

코드나 메모를 기록할 수 있는 일종의 문서 편집기 창이다.. 스크립트 창에 코드를 작성하고 키를 누르면 

커서가 다음 행으로 넘어가면서 행이 추가되며, 스크립트 창의 코드 실행 방법은 다음과 같다. 

① 실행하려는 코드에 마우스 커서를 위치시킨 후 + 또는 Script창 상단 메뉴 ‘Run’ 단추 클릭

② 마우스로 드래그 또는 블록 지정 후 + 

③ 모든 코드를 실행하려면 ++

위의 방법으로 코드를 실행하면, 그 코드가 콘솔 창으로 넘어가 실행되어 결과가 출력된다. 스크립트 창에는 보

통 코드의 이해를 높이기 위해 일종의 메모를 달아줄 수 있는데 방법은 # 기호를 사용하면 되며, 이 메모는 주

석문(comments)으로 취급되어 코드 실행시 결과에 영향을 주지 않는다. 

❷ 콘솔(Console) 창

스크립트 창 또는 콘솔 창에서 작성한 프로그램 실행 결과를 볼 수 있으며, 그 밖에 패키지 설치, 연산 결과, 에

러/오류 메시지 등의 로그를 볼 수 있는 창이다. 콘솔 창에서도 코드를 입력하여 키를 눌러 1라인씩 실행

되는 결과를 볼 수 있으며, 스크립트 창과는 다르게 사용 준비를 표시하는 프롬프트(“>”)가 나타난다. 
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❸ 환경(Envirionment) 창  

생성한 데이터 정보를 확인할 수 있는 환경 창과 스크립트 창 이력을 볼 수 있는 히스토리(History) 창 등이 있

다.

❹ 파일(Files) 창

윈도우 탐색기와 유사한 기능을 하는 파일(Files)창이 있어 폴더 생성, 파일 찾기, 작업경로(워킹 디렉토리) 설

정 등을 할 수 있다. 그 밖에 그래프를 볼 수 있는 플롯(Plots) 창, 설치된 패키지 목록과 추가 설치 및 업데이트

를 할 수 있는 패키지(Packages) 창, 도움말 검색 기능을 하는 도움말(Help) 창 등이 있다. 
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RStudio에서 자주 사용하는 단축키

• 스크립트 창

새로운 스크립트 창 열기 : Ctrl + Shift + n

코멘트 부호(#) 삽입 : Ctrl + Shift + c

할당연산자 (<-) : Alt + -

파이프 연산자(%>%) 삽입 : Ctrl + Shift + m

스크립트 창 저장하기 : Ctrl + s

텍스트 찾고 바꾸기 : Ctrl + f

• 콘솔 창

콘솔 창 화면 모두 지우기 : Ctrl + l 

• 기타 단축키 관련

Tools > Modify Keyboard Shortcuts 로 들어가면, 단축키 등록, 편집, 조회 가능
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2-2. RStudio 유용한 환경설정

RStudio에는 RStudio 전반에 영향을 미치는 옵션인 글로벌 옵션(Global Options)과 프로젝트를 설정 후 해

당 프로젝트가 열려있는 상태에서만 활성화되는 프로젝트 옵션(Project Options)으로 나뉘는데, 본 가이드북

에서는 글로벌 옵션 중 주로 사용하는 옵션을 소개하고자 한다. 

❶ 자동 줄바꿈 옵션 설정하기

스크립트 창에서 코드가 길어질 경우 자동으로 줄바꿈을 해주는 매우 유용한 옵션이다. 

[Tools → Global Options]를 클릭한 후 [Code]탭에서 [Soft-wrap R source files] 항목을 체크해주면 된다. 

❷ 한글 인코딩 오류 해결하기

스크립트 창의 한글이 깨질 경우가 있는데, 이는 인코딩 문제로 [Tools → Global Options]를 클릭한 후 

[Code]탭에서 [Saving]탭으로 이동한 후 [Default text encoding] 항목의 [Change] 버튼을 클릭해 [UTF-8]

이나 [Show all encoding]을 체크하고 1/3 지점의 [EUC-KR]을 체크해주면 된다. 

❸ 글꼴 및 테마 설정하기

[Tools → Global Options]를 클릭한 후 [Appearance]탭에서 사용자의 취향에 따라 글꼴 종류, 글자 크기, 

배경 화면 등을 설정할 수 있다.

❹ 창 위치 설정 변경하기

[Tools → Global Options]를 클릭한 후 [Pane Layout]탭에서 창의 위치를 변경할 수 있다. 

❺ RStudio가 실행될때마다 워킹 디렉토리를 자동으로 불러올 수 있도록 설정

[Tools → Global Options]를 클릭한 후 Options창이 열리면 [General]에서 [Default working directory] 

항목의 [Browse] 버튼을 클릭하고 원하는 경로로 지정하고 최종적으로 [OK] 버튼을 클릭한다. 
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3. 분석 목적에 따른 통계분석 방법 요약

자료를 올바르게 활용하기 위해서는 연구 가설에 맞는 적합한 통계분석 방법을 찾고, 분석을 진행하는 것이 

중요하다. 다음은 의학 및 보건학 연구에서 많이 사용되고 있는 분석 방법과 목적, 세부 내용이다.

3-1. 분석 목적에 따른 통계분석 방법

분석 방법 분석 목적 세부 내용 

기술통계 자료의 전반적인 특성 파악
∙백분율, 평균, 표준편차, 표준오차 등

   (* 사례보고, 임상연구, 치료결과분석 등에 활용 가능)

분할표 분석 범주형 변수의 관련성 분석

∙Chi-square test(=Pearsonʼs chi-square test)

  : 독립된 범주형 자료를 분할표로 나눌 수 있는 경우

∙McNemarʼs test(두 군) | Stuart-Maxwell test(세 군)

  : 짝을 지은 범주형 자료를 분할표로 나눌 수 있는 경우

∙Fisherʼs Exact test(비모수적 방법)

  : 분할표의 셀이 하나라도 5보다 작은 경우)

t-tests 집단 간 평균 비교

∙One-sample t-test

  : 1개 집단의 평균값과 알려진 특정 값의 비교

∙Two-sample t-test

  : 독립적인 두 집단의 평균 비교

    (* 비모수적 방법 : Mann Whitney U-test)

∙Matched-pair t-test

  : 짝을 지은 두 집단의 평균 비교

    (* 비모수적 방법 : Wilcoxon signed rank test)

분산분석 세 집단 이상의 평균비교

∙ANOVA(analysis of variance) - 분산분석

  : 셋 이상의 모집단의 모평균에 차이가 있는지 검정

∙ANCOVA(analysis of covariance) - 공분산분석

  : 다변량 분석의 통합 모델로, 관심 독립변수 외의 변수는

   통제하여 셋 이상의 모집단의 모평균의 차이 분석

     (* 비모수적 방법 : Kruskal-Wallis test)

∙MANOVA(multivariate analysis of variance) 

  : 두 개 이상의 종속 변수가 서로 관련된 상황에 

    적용시키는 것으로 셋 이상의 집단 간 평균 차이 검증

상관분석
두 연속 변수 간

상관관계 분석

∙Pearsonʼs correlation

  : 두 개의 연속형 변수 사이 선형관계에 대한 분석 방법

    (* 비모수적 방법 : Spearman correlation test)

편상관분석
제3의 교란요인을 반영한  

상관관계 분석

∙Partial correlation 

  : 제3의 교란요인을 반영하여 분석하고자 하는 경우
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분석 방법 분석 목적 세부 내용 

회귀분석 연속변수 사이의 관련성 확인

∙Simple linear regression(단순 선형 회귀분석)

  : 
 - 독립변수 1개(연속형 변수)

 - 종속변수 1개(연속형 변수)

∙Multiple linear regression(다중 선형 회귀분석)

  :  ⋯
 - 독립변수 n개(연속형 변수)

 - 종속변수 1개(연속형 변수)

∙Logistic regression(로지스틱 회귀분석)

  :  


 ⋯ 


  ⋯

 - 독립변수 n개(연속 또는 범주형 변수)

 - 종속변수 1개(이분된 범주형 변수)

생존분석

어떤 사건a이 발생할 때까지의 

시간b으로 자료가 주어진 경우

a 예: 사망, 질병 발생

b 예: 사망까지의 생존시간

∙Life table method(생명표법)

 - 고정된 시간간격을 적용하는 방법으로, 관찰 대상자 수가

   많을 때(각 군의 자료가 50개 이상) 적절한 방법임 

 - Event 발생과 상관없이 원하는 생존율의 기간을 정할 수 있음

생존분석

어떤 사건a이 발생할 때까지의 

시간b으로 자료가 주어진 경우

a 예: 사망, 질병 발생

b 예: 사망까지의 생존시간

∙Kaplan-Meier method / Log-rank test

 - 사건이 발생한 시점에 대해서 생존곡선이 추정됨

 - 정확한 생존율을 구할 수 있으며, 사례가 소규모(각 군의 

   자료가 50개 이하)인 경우에 적절한 방법임 

생존분석

어떤 사건a이 발생할 때까지의 

시간b으로 자료가 주어진 경우

a 예: 사망, 질병 발생

b 예: 사망까지의 생존시간

∙Coxʼs proportional hazard model

 - 생존기간에 영향을 주는 인자에 대한 영향력 검정
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3-2. 분석 목적에 따른 통계분석 방법 (R 사용)

변수유형
종속변수 (Y)

범주형 연속형

독립

변수

(X)

범주형

카이제곱 검정

chisq.test()

예:   성별(남, 녀)과 당뇨병 유병여부(당뇨병 유

병자, 당뇨병 비유병자)는 관련성이 있을

까?

T-검정

t.test()

예:   성별(남, 녀)에 따라 공복혈당 수준은 차이

가 있을까?

분산분석     

aov() / oneway.test()

예:   비만도(저체중, 정상체중, 과체중, 비만)에 

따라 공복혈당 수준은 차이가 있을까?

연속형

상관분석     

cor.test()

예: BMI와 공복혈당은 상관성이 있을까?

연속형

&

범주형

로지스틱 분석     

glm()

예:   정상체중 대비 비만인 사람에서 당뇨병 위

험은 높아질까?

회귀분석    

lm()

예: 연령이 증가할수록 공복혈당은 증가할까?
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