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The propensity score matching method is a statistical method used to reduce selection bias in observational studies and 
to show effects similar to random allocation. There are many observational studies in dentistry research, and differences in 
baseline covariates between the control and case groups affect the outcome. In order to reduce the bias due to confound-
ing variables, the propensity scores are used by equating groups based on the baseline covariates. This method is effective, 
especially when there are many covariates or the sample size is small.

In this paper, the propensity score matching method was explained in a simple way with a dental example by using R 
software. This simulated data were obtained from one of retrospective study. The control group and the case group were 
matched according to the propensity score and compared before and after treatment. The propensity score matching method 
could be an alternative to compensate for the disadvantage of the observation study by reducing the bias based on the covari-
ates with the propensity score.
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I. 서론

1920년대 말 홍차의 나라 영국에서 밀크티에 정통한 
한 부인이 자신은 '밀크티에 홍차를 먼저 넣었는지, 우유
를 먼저 넣었는지' 구분할 수 있다고 주장했다. 그 당시 
그들이 배운 과학적 지식에 근거하면 홍차와 우유를 섞
었을 때 어떤 것을 먼저 넣든지 화학적 성질의 차이가 없
다고 알려져 있었다. 그때 현대 통계학의 아버지인 피셔
가 홍차를 먼저 넣은 밀크티 네 잔, 우유를 먼저 넣은 밀
크티 네 잔, 총 여덟 잔을 준비한 후 모든 잔을 무작위로 
섞었다. 그리고 그 부인으로 하여금 우유를 먼저 넣은 밀
크티 네 잔을 모두 고르도록 하여 정말 밀크티에 무엇을 
먼저 넣었는가를 구분할 수 있는지 알아보는 실험을 하
였다. 그녀는 1/70의 우연이라고 하기는 힘든 확률을 뚫
고 모두 맞췄다고 한다. 2003년에 와서야 영국 왕립 화
학협회에서 뜨거운 홍차에 우유를 넣으면 우유 단백질
이 변성되기 때문에 차이가 있다는 보도를 발표하였다. 
피셔의 실험은 간단한 것 같지만 이는 ‘과학적으로 실증
하기 위한 순서’ 중에서 ‘임의(무작위)’라는 개념을 적용
한 것으로 현재 연구 과정 중에서 가장 중요한 부분이라
고 할 수 있다.1)

현재까지 여러 가지 통계 방법들이 소개되었고2-5), 여
기서 소개하고자 하는 성향점수 매칭방법(propensity 
score matching method: PSM)을 통해 임의라는 개념
이 왜 중요하게 여겨지고 있는지 알 수 있다. 어떠한 처
치에 대한 효과를 알아보고자 하는 고전적인 연구방법
으로 전향적인 연구(prospective study) 방법과 관측연
구(observational study) 방법이 있다. 전향적인 연구방
법은 특정 처치가 나타내는 결과를 추정하기 위해 연구
대상을 무작위 배정하여 결과에 영향을 주는 특성의 차
이가 없도록 하는 방법이다. 그러나 무작위배정이 임상
에서 윤리적인 문제를 일으킬 수 있다. 반면에 관측연구
방법은 무작위배정 없이 특정 집단을 대상으로 연구를 

진행하기 때문에 임상에 적용이 쉽고 특정 교란변수에 
대한 영향을 통계적으로 배제 시킬 수 있다. 그러나 연구
대상 선정 시 선택편향을 피할 수 없어 어떤 현상의 인과
관계를 추론하는 것은 불가능하다. 

이러한 고전적인 연구 방법들이 가지는 단점을 극복
하고 선택편향을 최소화하기 위해 짝짓기(matching) 
방법을 사용하는데 일반적인 짝짓기방법은 발생률이 낮
은 연구대상의 경우 통계적 검정력을 가질 만큼 표본을 
수집하는 것이 어렵고, 수집된다 하더라도 왜곡된 결과
를 도출 할 수 있다. 그렇기 때문에 일반적인 짝짓기 방
법보다는 보다 정확하고 손쉬운 성향점수 매칭방법이 
사용된다. PSM은 실험군과 대조군의 공변량의 영향력
을 반영하는 성향점수를 계산하여 피험자를 짝짓기 함
으로써 랜덤하게 배정된 효과를 주어 대조군을 재구성
함으로써 하고자 하는 연구결과의 신뢰도와 정확도를 
향상시킬 수 있기 때문에 관측연구 뿐 아니라 무작위 배
정이 어려운 연구 등에서 선택편향을 줄이기 위해 사용
되고 있다. PSM은 의학계에서 무작위 대조 시험(Ran-
domized Controlled Trial)이 어려운 상황에서 치료효
과를 알아보고자 고안되었지만 선택편향을 줄이고 임의
화를 실현시킬 수 있을 정도로 기저특성차이를 더 잘 조
정 할 수 있고, 다른 가정이 필요하지 않기 때문에 요즘 
연구 분야에서 많이 사용되고 있다. 

본 논문에서 PSM방법의 소개와 치의학 분야에서의 
R program을 이용한 PSM방법의 적용과정을 예제를 
이용하여 보여줌으로써 치의학에서 더 실용적으로 연
구에 이용되어 올바른 결과 도출에 도움이 되고자 한다.

Ⅱ. 성향점수매칭에 사용된 예제

후향적 연구로부터 얻어진 데이터를 가상으로 만들
어 성향점수매칭을 설명하였다. 실험군은 치과 교정 치
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료의 일부로 급속상악확장장치(Rapid maxillary ex-
pansion) 치료를 받은 환자로 가정하였고 대조군은 급
속상악확장장치 없이 일반 치과 교정 치료를 받은 환자
들로 가정하였다. 급속상악확장장치 치료를 받기 전 처
음 CBCT scan을 촬영한 시기를 T0로 하고 최소 3개
월이 지난 후에 다시 CBCT scan을 촬영한 시기를 T1
이라고 하였다. 그때의 airway MCA(minimum cross-
sectional area)를 측정하여 급속상악확장장치가 기도 
부피(airway volume)를 증가시키는지 알아보고자 3D 
CT를 이용하여 작성된 가상의 데이터이다. 총 50명의 
데이터 중에 실험군 17명과 대조군 33명을 각각 대상
으로 하였다.

Ⅲ. 성향점수매칭 과정 

A. R program을 설치하고 실행하는 과정

이 논문의 분석은 무료 프로그램인 R studio를 기반
으로 했지만 R studio를 실행시키기 위해서는 R 프로
그램이 먼저 설치되어야 한다. 아래의 과정은 R 3.3.3을 
기반으로 실행하였다. https://cran.r-project.org/에 
들어가서 R을 설치한 후 https://www.rstudio.com/
products/rstudio/download/에 들어가서 R studio
를 설치한다. 설치가 끝나면 R studio에 들어가서 메
뉴바에서 Tools>Install Packages를 선택한다. Install 
Packages의 윈도우가 뜨면 Packages 항목에 MatchIt, 
optmatch를 각각 적고 install을 누르면 두 개의 패키지
가 설치된다. 설치 후 두 함수 항목을 체크하면 이 패키
지가 로딩된다 (Fig. 1).

B. 데이터를 불러오는 과정

사용된 변수는 group(0:RME를 사용하지 않은 그룹
(대조군), 1:RME를 사용한 그룹(실험군))이고 공변량 
변수로 사용된 변수는 4개로, gender(0:남, 1:여), age, 
CBCT(다음 CBCT촬영까지의 개월 수), Class(1,2,3: 교
합관계)로 정의되었다. 결과 변수로 MCA-T0(급속상
악확장장치 치료 전의 airway volume), MCA-T1(급
속상악확장장치 치료 후의 airway volume)으로 정의
되었다. 아래의 데이터는 전남대학교 치의학전문대학
원(http://dent.jnu.ac.kr)>일반대학원>자료실에서 번
호 30번 Propensity score matching data를 클릭하여 
matchdata를 다운받을 수 있다.

분석할 data를 엑셀에서 정리한 후 확장명을 반드시 
csv로 저장한다(Fig 2). 저장된 데이터를 R studio로 불
러오기 위하여 아래의 명령어를 입력하면 파일을 선택
할 수 있는 창이 뜨고 저장된 엑셀파일 50 patients를 선
택한다(Fig 3). "data1"이라는 이름으로 R studio에 저
장될 것이다. 

>data1 = read.csv(file.choose())

제대로 불러왔는지를 확인하기 위해서 "data1"을 입
력하면 데이터가 보인다(Fig. 4).

>data1   

변수명만으로 데이터에 대한 정보를 불러올 수 있도
록 R studio에 데이터를 attach하는 과정이 필요하다.

>attach(data1)
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Fig. 1. R program 패키지 설치과정

Fig. 2. 사용된 데이터



대한치과의사협회지 제58권 제3호 2020156

REVIEW ARTICLE 

Fig. 3. R studio에서 파일을 불러오는 과정

Fig. 4. R program에 보이는 데이터
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C. 성향점수매칭의 실행

R program을 수행하기 전에 성향점수를 계산하는 방
법과 매칭방법의 종류는 다음과 같다. 성향점수는 공변
량이 주어졌을 때, 실험군 또는 대조군에 들어갈 확률 
예측값으로 로지스틱 모형을 이용하여 추정할 수 있다. 

이렇게 추정된 확률이 성향점수이고 실험군과 대조군
에서 성향점수가 같은 피험자끼리 매칭하면 랜덤하게 
배정된 것과 같은 효과를 가질 수 있다. 

매칭방법에는 최근접이웃짝짓기 (Nearest neighbor 
matching), 반경짝짓기 (Radius matching), 범위짝짓
기 (Caliper matching), 최적짝짓기 (Optimal match-
ing) 방법으로 크게 4가지가 있다6,7). 최근접이웃짝짓기 
방법은 대조군과 실험군에 포함된 모든 연구 대상들의 
추정된 성향점수차이의 값이 가장 작은 순서로 짝짓기
를 하는 방법이다. 반경짝짓기 방법은 실험군의 성향점
수로부터 미리 설정한 간격 이내의 범위에 들어오는 대

조군 중에 가장 가까운 개체를 선택하는 방법이다. 대상
들 사이의 성향점수 차이가 이 범위 내에 해당되는 경우
에만 짝을 이루어 분석에 포함시키고 제외되는 모든 개
체는 분석에서 제외하는 방법이다. 이 방법은 대조군의 
수가 충분하다면 간격이 좁을수록 정확성이 좋다. 범위
짝짓기 방법은 반경짝짓기의 한 종류로 실험군의 추정
된 성향점수의 표준오차의 1⁄4 에 해당되는 값을 범위로 
지정하는 방법이다. 최적짝짓기 방법은 유사한 성향점
수를 가진 대조군과 실험군의 연구대상들이 하나의 계
층으로 분류하여, 자료전반에 걸쳐 층화를 시행하는 방
법이다. 여러 개의 계층으로 나누어지는 과정에서 짝짓
기가 이루어지며, 각 계층 내에서 실험군과 대조군 표본
수의 비율에 따라 matching process가 결정된다. 최근
접이웃짝짓기 방법은 유사하게 보이나 최적짝짓기 방
법과 다르게 국소적으로만 최적의 짝짓기가 시행된다.

R program에서는 최적짝짓기 방법을 사용하는데 최
근접이웃짝짓기 방법과의 차이는 간단한 예를 보면 이

실험군 Propensity score 대조군 Propensity score

A 5.7 V 5.5

B 4.0 W 5.3

C 3.4 X 4.9

D 3.1 Y 4.9

Z 3.9

Table 1. optimal 매칭방법과 nearest neighbor 매칭방법의 비교에 사용된 예제
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>attach(data1)

변수명만으로 데이터에 대한 정보를 불러올 수 있도록 R studio에 데이터를 attach하는 과정
이 필요하다.

C. 성향점수매칭의 실행
R program을 수행하기 전에 성향점수를 계산하는 방법과 매칭방법의 종류는 다음과 같다. 
성향점수는 공변량이 주어졌을 때, 실험군 또는 대조군에 들어갈 확률 예측값으로 로지스틱 
모형을 이용하여 추정할 수 있다. 

  ln   


        ⋯    --로지스틱모형

  Pr   
  

     ⋯ 


     ⋯ 


  

      ⋯ 



이렇게 추정된 확률이 성향점수이고 실험군과 대조군에서 성향점수가 같은 피험자끼리 매칭하
면 랜덤하게 배정된 것과 같은 효과를 가질 수 있다. 

매칭방법에는 최근접이웃짝짓기 (Nearest neighbor matching), 반경짝짓기 (Radius 
matching), 범위짝짓기 (Caliper matching), 최적짝짓기 (Optimal matching) 방법으로 크게 
4가지가 있다.6,7) 최근접이웃짝짓기 방법은 대조군과 실험군에 포함된 모든 연구 대상들의 추
정된 성향점수차이의 값이 가장 작은 순서로 짝짓기를 하는 방법이다. 반경짝짓기 방법은 실
험군의 성향점수로부터 미리 설정한 간격 이내의 범위에 들어오는 대조군 중에 가장 가까운 
개체를 선택하는 방법이다. 대상들 사이의 성향점수 차이가 이 범위 내에 해당되는 경우에만 
짝을 이루어 분석에 포함시키고 제외되는 모든 개체는 분석에서 제외하는 방법이다. 이 방법
은 대조군의 수가 충분하다면 간격이 좁을수록 정확성이 좋다. 범위짝짓기 방법은 반경짝짓기
의 한 종류로 실험군의 추정된 성향점수의 표준오차의 1⁄4 에 해당되는 값을 범위로 지정하
는 방법이다. 최적짝짓기 방법은 유사한 성향점수를 가진 대조군과 실험군의 연구대상들이 하
나의 계층으로 분류하여, 자료전반에 걸쳐 층화를 시행하는 방법이다. 여러 개의 계층으로 나
누어지는 과정에서 짝짓기가 이루어지며, 각 계층 내에서 실험군과 대조군 표본수의 비율에 
따라 matching process가 결정된다. 최근접이웃짝짓기 방법은 유사하게 보이나 최적짝짓기 
방법과 다르게 국소적으로만 최적의 짝짓기가 시행된다.

R program에서는 최적짝짓기 방법을 사용하는데 최근접이웃짝짓기 방법과의 차이는 간단한 
예를 보면 이해할 수 있을 것이다(Table 1). 
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해할 수 있을 것이다(Table 1). 
위의 두 그룹을 매칭 한다고 하면 최근접이웃짝짓기 

방법은 전반적인 데이터를 고려하지 않고 첫 번째 데이
터부터 차례대로 가장 비슷한 숫자의 데이터와 매칭된
다. 따라서 실험군 A와 대조군 V가 매칭되고 차례대로 
B-Z, C-X, D-Y로 짝지어지게 되어 가장 마지막 데이터
가 매칭되었을 때 점수 차이가 가장 많이 발생할 수 있
다. 반면에 최적짝짓기 방법은 전반적인 데이터를 고려
하여 매칭되어 나가기 때문에 A-V, B-X, C-Y, D-Z로 
점수 차이가 전반적으로 비슷하게 나타날 수 있다. 

다음은 MatchIt package의 “matchit” 명령어를 사
용하여 성향점수매칭을 수행하는 과정이다.

>‌�matchingdata = matchit(group ~ gender + 
age + cbct + class, data = data1, method = 
'optimal', ratio = 1)

Gender, age, cbct 와 class는 매칭 변수들이고 
group은 실험군 또는 대조군을 나타내는 변수이다. 
Method는 여러 매칭 방법들 중에서 하나인 최적짝짓기 
방법을 사용하였다. 매칭된 데이터에 대한 정보를 불러
오기 위해서 아래와 같은 명령어를 사용한다.

>summary(matchingdata)

summary 명령어를 통해 실험군과 대조군에서의 매
칭된 숫자와 함께 각각 매칭 변수에 관한 평균과 표준편
차를 알 수 있다. 결과를 보면 33명의 대조군 중 17명
과 실험군에서 17명이 매칭되었고 대조군에서의 16명
이 unmatched 되었다(Fig. 5).

매칭 후의 성향 점수 분포에 대한 다양한 plot들을 아
래와 같이 그려볼 수 있다. 

>plot(matchingdata, type =“hist”) 

>plot(matchingdata, type =“jitter”) 

Jitter plot의 경우에 위의 명령어를 입력하고 엔터키
를 친 후, 그래프로 가서 하나의 값을 클릭하고 ESC 버
튼을 누르면 그 값을 확인할 수 있도록 되어 있다. 새로
운 명령어를 입력하기 전에 확인하고 싶은 값이 없는 경
우에는 바로 ESC 버튼을 눌러 다음 명령어가 작성될 수 
있도록 하는 과정이 필요하다(Fig. 6).

예를 들어 확인하고 싶은 값을 클릭한 후 ESC 버튼을 
누르면 값이 그래프에도 보여지고 입력창에도 보여지는 
것을 알 수 있다(Fig. 7).

Histogram과 Jitter plot의 control group을 보면 매
칭한 후 보정된 것을 볼 수 있다(Fig8, 9)8). 

이렇게 매칭된 데이터는 아래의 명령어를 통해 불러올 
수 있고 17쌍으로 매칭되었기 때문에 34명의 데이터가 
보여진다. 첫 번째 명령어는 매칭된 데이터를 match-
data로 정렬시키고 두 번째 명령어는 이 데이터를 그림
9와 같이 보여준다. 매칭된 결과를 보여주는 subclass라
는 변수가 1~17까지 생성된 것을 알 수 있다(Fig. 10).

>matchdata = match.data(matchingdata)
>matchdata

매칭된 결과를 다시 엑셀 file로 저장하는 과정으로 저
장할 경로를 ‘ ’안에 입력하면 .CSV 확장명으로 저장 할 
수 있다.

>‌�write.csv(matchdata, file = 'c:/PSM/
matchdata.csv')
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Fig. 5. summary 명령어를 통해 보이는 통계수치

Fig. 6. Jitter plot 명령어를 입력하였을 때 뜨는 설명
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Fig. 7. Jitter plot에서의 특정한 값 확인

Fig. 8. Histogram Fig. 9. Jitter plot
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>matchdata = match.data(matchingdata)
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Ⅳ. 분석 과정

성향 점수를 이용하여 매칭시킨 실험군과 대조군 사
이의 교정 전후의 MCA(Minimum Cross sectional 
Area)에 차이가 있는지를 알아보기 위해 분석을 하는 과
정이다. 지금까지의 과정을 통해 matching된 데이터가 
matchdata라는 파일명으로 저장된 것을 보여준다. 17
쌍으로 매칭되었기 때문에 34명으로 구성된 데이터가 
아래와 같다(Fig. 11).

>data2 = read.csv(file.choose())

아래의 명령어를 이용하여 파일을 불러온다(Fig. 12).
Data2가 제대로 불러왔는지 확인하고 다른 장문의 명

령어 없이 변수명으로 데이터에 대한 정보를 불러올 수 

있도록 데이터를 attach하는 과정이 필요하다. data2를 
attach하기 전에 변수들의 중복을 피하기 위하여 data1
을 detach해야 할 필요가 있다. 

>detach(data1)
>data2 
>attach(data2)

먼저 matching된 데이터의 교정 전 후의 MCA 차이
값(MCA.T1-MCA.T0)을 계산하여 MCA라는 변수로 만
들고 data2 파일에 추가하여 data3라는 이름으로 저장
한다. MCA라는 변수가 생성된 것을 알 수 있다(Fig. 13).

>MCA<-MCA.T1-MCA.T0
>data3<-cbind(data2,MCA)

Fig. 10. 매칭 후의 데이터를 불러오는 과정
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Fig. 11. 매칭 된 데이터

Fig. 12. 매칭된 데이터를 불러오는 과정
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Fig. 13. MCA 변수를 기존의 데이터에 추가하는 과정

Fig. 14. paired t test를 위해 정렬된 데이터
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>detach(data2)
>data3<-data3[c(order(data3$subclass)),]
>attach(data3)

Data3를 다른 장문의 명령어 없이 변수명으로 데이터
에 대한 정보를 불러올 수 있도록 attach하고 subclass
로 정렬시킨다. subclass가 1부터 순서대로 나열된 것을 
볼 수 있다(Fig. 14). 매칭된 데이터끼리 분석해야 하므
로 반드시 데이터 정렬한 후, group간의 paired t-test

를 시행한다(Fig. 15).

>‌�t.test(MCA ~ group, data=data3, 
 paired=TRUE)

분석결과를 보면 p=0.01823로 0.05보다 작으므로 
귀무가설을 기각한다. 따라서 case group과 control 
group사이의 교정 전후의 MCA값에 차이가 있다고 할 
수 있다.

 

Fig. 15. paired t test 결과
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V. 논 의

기존의 1:1 매칭과 성향점수매칭의 비교

성향점수매칭방법을 설명하기 위해 사용된 실험
군 17명과 대조군 33명의 가상의 데이터를 기존의 
1:1 matching 방법인 나이와 성별에 따라 매칭한 데
이터이다. 이 데이터도 전남대학교 치의학전문대학원
(http://dent.jnu.ac.kr)>일반대학원>자료실 게시판 번
호 30번 Propensity score matching data를 클릭하여 
1_1matching 데이터를 다운 받을 수 있다. 

통상적인 연구에서 실험군과 대조군을 매칭하는 경우
에 성별과 나이대가 동일하도록 단순 1:1 매칭을 시행하
였다. 우리가 사용한 50명의 환자의 데이터를 나이와 성
별에 대한 단순 1:1 매칭한 결과와 나이와 성별뿐만 아
니라 CBCT 촬영 간격, class 관계까지 고려한 PSM 결
과를 비교해봄으로써 PSM 방법의 필요성을 더욱 알 수 
있을 것이다. 50명의 환자에 대하여 나이와 성별에 대하
여 1:1 매칭한 데이터에 대하여 paired t-test를 시행한 
결과 p=0.08941로 0.05보다 크므로 귀무가설을 기각하
지 않는다. 따라서 실험군과 대조군 사이의 교정 전 후
의 MCA값에 차이가 없다고 할 수 있다. 이 결과는 PSM
의 결과와 차이가 있다. 치료결과에 영향을 주는 공변량
인 CBCT와 class관계까지 고려한 PSM의 방법이 더 정
확할 것이라고 할 수 있다. 따라서 특히 관찰연구를 함에 
있어 치료의 효과를 비교하고자 할 때 결과에 영향을 미

치는 공변량의 선택과 함께 올바른 통계 방법의 선택이 
올바른 연구 결과 도출과 치의학 발전에 기여할 수 있을 
것이라 사료된다.

VI. 결  론

본 논문에서는 치의학 연구에 적합한 통계 방법들 중 
하나로 성향점수 매칭 방법의 소개와 함께 무료 배포 프
로그램인 R-studio를 사용하여 예제를 통한 PSM의 적
용과정을 단계별로 설명하였다. 치의학 영역의 연구는 
관찰연구가 대부분이며 처치를 통한 치료 효과를 알아
보고자 하는 연구가 많고 특히 의학 연구에 비하여 표본
의 수가 적은 것이 특징이다. 관찰연구의 제한점은 임
의화의 부족이며 기저 특성의 차이에 의해 임의화를 완
전히 시행하기란 어렵다. 그렇기 때문에 PSM 방법에서
의 성향점수를 통해 공변량에 대한 편향을 보정하고 매
칭함으로써 관찰연구를 강화할 수 있는 대안이 될 수 
있을 것이라 생각된다. 특히 표본수가 적을 때, 공변량 
당 10개 미만이거나 공변량보다도 표본이 적은 경우에 
model을 설정할 수 없기 때문에 PSM의 사용은 통계적
으로 유리하며 필요하다고 할 수 있다9,10). 성향점수분석
방법은 주어진 조건을 완벽하게 매칭한 것은 아니지만 
성향점수를 통해 공변량에 대한 편향을 보정하고 매칭 
함으로써 관찰연구의 단점을 보완할 수 있는 대안이 될 
수 있을 것이라 생각된다. 
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Fig. 17. 기존의 1:1 matching의 paired t test 결과

Fig. 16. 기존의 1:1 matching 과 성향점수 매칭의 비교를 위해 사용된 데이터
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Fig. 18. Conventional 1:1 matching 다이어그램

Fig. 19. Propensity score matching 다이어그램

Propensity score matching 
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