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● 요   약 ●  

세 군 매칭을 수행하여 관찰 데이터를 구축하고 통계분석에 기반한 연구를 수행하는 경우가 종종 발생한

다. 매칭작업은 각 군에 속한 개체의 성향점수를 서로 비교해 거리가 가까운 짝을 찾아야 하므로 카테시안 

곱 만큼의 경우의 수를 따져야 하는 문제이고, 메모리 소요가 크다. 특히 세 군 매칭은 세 쌍의 거리가 가까

운 triplet을 찾는 문제로, 세 개체 사이에 존재하는 세 개의 거리를 따져야 하기 때문에 메모리 소요가 두 

군 매칭에 비해 훨씬 크다. 각 군에 속한 개체가 늘어나면 메모리소요가 기하 급수적으로 늘어나게 된다.

R패키지에 포함된 TriMatch함수는 세 군 매칭 수행을 위해 가장 널리 사용되는 프로그램이다. 이 프로그

램은 세 개체 사이의 세 개 거리가 가장 짧은 triplet을 찾는 방식으로 구현 되었다. 이 프로그램은 메모리 

소요가 매우 커 각 군에 속한 개체의 수가 많아지면 메모리 부족 에러가 발생하는 경우가 많다. 본 연구에서

는 세 군 매칭에 소요되는 메모리 소요를 줄일 수 있는 알고리즘을 제안하고자 한다. 이 알고리즘의 구현을 

통해 각 군에 속한 개체가 늘어나도 안정적인 세 군 매칭 결과를 얻을 수 있을 것으로 기대한다.

키워드: 3군 매칭 (tri-matching), 성향점수 매칭(propensity score matching), 

메모리 효율적 알고리즘(memory efficient algorithm)
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I. Introduction

통계분석의 다양한 연구 틀 중, case-control 연구는 사례군(질병군)

에 대한 대조군 매칭을 통하여 특정 위험요인에 대한 노출 빈도를 

분석하는 연구이다[1]. 이때 로지스틱 회귀식을 통하여 개체별 성향점

수를 구하고 성향점수가 비슷한 대조군을 찾아 위험요인 노출에 

대한 관찰을 수행한다[2]. 경우에 따라서는 세 군 매칭을 수행하여 

관찰 데이터를 구축하여 연구를 수행하기도 한다[3][4]. 매칭작업은 

각 군에 속한 개체의 성향점수를 서로 비교해 거리가 가까운 짝을 

찾아야 하므로 카테시안 곱 만큼의 경우의 수를 따져야 하는 문제이고, 

메모리 소요가 크다. 특히 세 군 매칭은 세 쌍의 거리가 가까운 

triplet을 찾는 문제로, 세 개체 사이에 존재하는 세 개의 거리를 

따져야 하기 때문에 메모리 소요가 두 군 매칭에 비해 훨씬 크다. 

각 군에 속한 개체가 늘어나면 메모리소요가 기하 급수적으로 늘어나

게 된다.

R패키지에 포함된 TriMatch함수는 세 개체 사이의 세개 거리가 

가장 짧은 triplet을 찾는 방식으로 구현된 프로그램이다. 이 프로그램

을 이용하면 256 GB 메모리가 장착된 연산 시스템에서 각 군에 

1000개의 개체가 포함된 크기의 데이터상에서 매칭연산이 가능하고 

그 이상이 되면 메모리 부족 에러가 발생하는 것을 확인 하였다. 

본 연구에서는 세 군 매칭에 소요되는 메모리 소요를 줄일 수 

있는 알고리즘을 제안하고자 한다. 이 알고리즘의 구현을 통해 각 

군에 속한 개체가 늘어나도 안정적인 3군 매칭 결과를 얻을 수 있을 

것으로 기대한다.
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II. Preliminaries

1. Related works

1.1 TriMatch R 패키지

R 패키지의 TriMatch알고리즘은 3군 매칭으로 가장 널리 사용되는 

프로그램이다. 이 프로그램에서는 세 군으로부터 두 군을 고른 3가지 

경우에 대한 각각의 회귀식을 만들고 각 개체에 대한 성향점수를 

구하는 것으로 매칭 알고리즘의 동작을 시작 한다. 이 프로그램의 

동작방식을 요약하면 다음과 같다.

1. 각 회귀식을 이용하여 각 군에 속한 개체의 성향점수를 구한다.

2. 개체간 거리 D1, D2, D3를 구한다.

3. 연결가능한 모든 경우의 수를 따져 개체간 거리의 합이 가장 

작은 triplet을 구한다.

4. 표준화된(normalized) 개체간 거리가 0.25이상인 간선은 제외한

다.

이 방식은 3단계 카테시안 곱 연산이 발생하여 메모리 소요가 

매우 커지게 된다. 이것은 각 군에 속한 개체의 수가 많아지면 메모리 

부족으로 결과를 얻지 못하는 경우가 많은 이유가 된다.

III. The Proposed Algorithm

본 연구에서는 메모리 효율적인 매칭 알고리즘을 제안하고자 한다. 

이 알고리즘의 핵심동작은 다음과 같다.

1. TriMatch와 같은 방식으로 성향점수를 구한다.

2. Fig.1.의 1단계에 나타낸것과 같이 두군 매칭을 먼저 수행하여 

최적 매칭(best matching) 간선의 집합을 구한다.

3. 구해놓은 각 간선별로 나머지 군에 속한 개체와 연결하여 삼각형

의 합을 구한다(Fig.1. 의 2단계).

4. 삼각형의 둘레의 길이가 작은 순으로 triplet을 선정한다.

Fig. 1. 제안 Tri-Matching 알고리즘 동작

이 알고리즘은 R의 TriMatch 알고리즘에 비해 거리 비교단계가 

한단계 줄어 메모리 효율을 크게 높일 수 있다. 이 알고리즘을 통하여 

각 군에 속한 개체가 늘어나도 안정적으로 결과를 얻을 수 있는 

프로그램을 구현할 수 있을 것으로 기대 한다.

IV. Conclusions

두 치료제의 효과를 비교하는 등의 사례 대조 연구에서는 3군 

매칭을 통한 관찰 데이터 구축이 필요하다. 3군 매칭은 메모리 소요가 

매우 크다. 이 연구에서는 메모리 효율적인 3군 매칭 알고리즘을 

제안 하였다. 이 알고리즘이 프로그램으로 구현되면 안정된 3군 매칭 

작업을 수행할 수 있고, 크기가 큰 3군 매칭 작업을 원활히 수행 

할 수 있을 것으로 기대 된다.
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