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가족 내 질병 이환력 혹은 건강 이력은 많은 만성질환의 발생 위험을 예측하는 가장 

단순하면서도 유용한 방법 중 하나이다 하지만 실제 임상에서는 그 사용에 있어 어려움이 .

있어 환자마다 유용한 정보를 제공하는데 한계가 있다 이는 환자들이 가족의 질환 이력에 .

대해 자세히 혹은 전혀 알고 있지 못할 뿐 아니라 짧은 진료 시간에 많은 질환 중 어떤 ,

특정 질환에 대한 가족력이 조사되어야 하는지에 대해서도 명확한 기준이 제시되지 않고 

있기 때문으로 생각된다 이런 점에서 가족력의 위험 인자로서의 역할에 관한 규명과 함께 .

그 적절한 활용 방법에 관해서도 추가적인 연구들이 필요한 실정이다.

본 연구는 국민건강보험공단에서 구축한 가족 데이터베이스를 이용하여 만성신질환의 

가족력이 만성신질환 발생 및 악화 위험에 어떠한 연관 관계가 있는지 분석하였다 만성신질환 .

가족력은 만성신질환 발생의 독립적 예후인자였을 뿐 아니라 이미 만성신질환을 동반한 ,

환자에서도 말기신질환 가족력은 말기신질환 발생의 높은 위험과 연관됨을 확인하였다.

관찰 연구의 한계로 가족력 자체가 만성신질환 발생 혹은 악화의 직접적 원인인지는 명확치 

않으나 향후 관련된 유전연구나 질병발생 연구 등이 필요할 수 있음을 제시하는 기초자료로서 ,

의미가 있다 특히 국내에서 시행된 대규모 코호트 연구라는 점에서 한국인에서 다양한 . ,

만성질환 발생 및 악화에 가족력 연구가 유용할 수 있음을 확인하여 앞으로의 다양한 의학 

또는 정책연구에 유용한 연구 방법이 될 수 있을 것으로 기대된다.
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요약 3

한국인에서 만성신질환 가족력이 만성신질환 발생에 미치는 영향

요 약

연구 배경 및 목적1.

가족 내 질병 이환력 혹은 건강 이력은 다양한 만성질환의 발생 위험을 예측하는 

가장 단순하면서도 유용한 방법 중 하나이다 특히 고혈압이나 당뇨병 심혈관계질환이. , ,

나 암 질환 등에서 가족력이 이들 질환 발생위험 증가와 밀접하게 연관됨이 밝혀졌다.

하지만 기존 연구들이 환자의 기억력에만 의존하여 가족력을 파악하였다는 점은 중요한 

연구의 한계로 지적되었다 실제로 임상에서는 가족력을 이용한 질환 위험 평가에는 .

여러 어려움이 있는데 환자들이 가족의 질환 이력에 대해 자세히 혹은 전혀 알고 있지 ,

못할 뿐 아니라 짧은 진료 시간에 많은 질환 중 어떤 특정 질환에 대한 가족력이 조사되,

어야 하는지에 대해서도 명확한 기준이 제시되지 않고 있기 때문으로 생각된다 이런 .

점에서 이미 구축된 가족 정보 데이터를 이용하여 특정 질환의 가족 내 질병 이환 이력이 

개개인의 질병 발생 위험과 연관됨을 규명할 수 있다면 다양한 만성질환의 발생위험을 

미연에 예측하고 관리하는데 중요한 정보를 제공할 수 있을 것으로 기대된다.

특히 만성신질환은 심혈관계 합병증이나 투석을 필요로 하는 말기 신부전증으로의 ,

진행 입원 및 사망의 증가와 연관되어 전 세계적으로 큰 사회 경제학적 문제로 대두되고 ,

있음에도 질환 발생과 악화와 관련하여 가족력에 연관된 연구가 매우 부족한 실정이다.

더욱이 국내 환자를 대상으로 한 연구는 전무한 실정이다.

이에 본 연구에서는 국민건강보험공단에서 구축한 가족 데이터베이스를 이용하여 한

국인에서 만성신질환의 가족력이 만성신질환 발생 및 악화 말기신질환으로의 진행( )

위험에 어떠한 연관 관계가 있는지 규명하고자 한다.

연구 방법 및 결과2.

본 연구는 년 월 일부터 년 월 일까지 년 기간 동안 만성신질환 2004 1 1 2017 12 31 14

을 처음 진단 받은 명 환자군 과 나이 및 성별을 기준으로 (ICD-10 code: N18) 881,453 ( )
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대 로 매칭한 만성신질환 이력이 없는 대조군 명을 대상으로 국민건강보험공단1 1 881,453

에서 구축한 가족 데이터베이스를 이용하여 만성신질환 가족력 부모 자식 형제 자매 ( , , /

및 배우자에 따른 만성신질환 발생 및 악화를 나이 성별 거주지역 소득수준 및 동반상) , , , ,

병 고혈압 당뇨병 허혈성심질환 뇌졸증 및 이상지질혈증 으로 보정한 로지스틱 회귀( , , , , )

모형과 콕스 비례위험모형으로 분석하였다.

만성신질환의 가족력은 만성신질환 발생의 높은 위험과 연관되었다 일차 직계 가족 .

부모 또는 자식 이 만성신질환에 이환 된 경우 그렇지 않은 경우보다 만성신질환이 ( )

발생할 위험은 배 더 높았고 형제나 자매가 있는 경우에도 만성신질환 발생 위험이 1.46 ,

배 증가하였다 또한 배우자가 만성신질환에 이환된 경우 다른 배우자도 만성신질환1.7 .

이 있을 위험은 배 증가하였다1.3 .

더욱이 이미 만성신질환이 동반된 환자에서 말기신질환의 가족력이 있는 경우 기존 ,

질환이 악화되어 말기신질환으로 진행될 위험이 더 높았는데 일차 직계 가족 중 말기신,

질환이 있었던 경우 그 위험은 배 더 높았고 형제나 자매의 경우 배 그리고 말기신1.2 1.4 ,

질환 배우자가 있는 경우에도 배 위험이 증가하였다1.6 .

이와 같은 만성신질환 가족력과 만성신질환 발생 혹은 악화간의 높은 연관관계는 

성별에 무관하게 동일하였다.

결론 및 제언3.

국민건강보험 가족 데이터베이스를 이용한 본 연구를 통해 한국인에서 만성신질환 

가족력은 만성신질환 발생의 독립적 예후인자였을 뿐 아니라 이미 만성신질환을 동반한 ,

환자에서도 말기신질환 가족력은 말기신질환 발생의 높은 위험과 연관됨을 확인하였다.

관찰 연구의 한계로 가족력 자체가 만성신질환 발생 혹은 악화의 직접적 원인인지는 

명확 치 않으나 향후 관련된 유전연구나 질병발생 연구 등이 필요할 수 있음을 제시하는 ,

기초자료로서 의미가 있다 특히 국내에서 시행된 대규모 코호트 연구라는 점에서 한국. ,

인에서 다양한 만성질환 발생 및 악화에 가족력 연구가 유용할 수 있음을 확인하여 

앞으로의 다양한 의학 또는 정책연구에 유용한 연구 방법이 될 수 있을 것으로 기대된다.
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제 절 연구의 배경 및 필요성1

만성신질환 은 심혈관계 합병증이나 투석을 필요로 하는 (chronic kidney disease)

말기 신부전증으로의 진행 입원 및 사망의 증가와 연관되어 전 세계적으로 큰 사회 ,

경제학적 문제로 대두되고 있다.1-3 실제로 건강보험심사평가원의 연도별 통계를 보면 

만성신질환으로 입원 및 외래치료를 받은 연간 환자수가 년 명 년 2012 137,003 , 2013

명 년 명 년 명 및 년 명으로 해마다 증가151,511 , 2014 160,698 , 2015 170,576 , 2016 189,691

하고 있으며 이로 인한 의료비 지출도 급격히 증가하여 년 요양급여비용 총액은 , 2016

조 억 원에 이르는 것으로 집계되었다1 6,000 .4 하지만 이 통계는 만성신질환의 심각한 

합병증인 심혈관계 질환 등에 들어가는 비용은 제외한 수치여서 이들의 치료에 지출되는 

의료비용까지 고려한다면 그 부담은 훨씬 더 클 것으로 추측할 수 있다 현재까지 이 .

환자들의 예후개선에 효과가 있다고 밝혀진 혈압 및 혈당 조절 단백뇨 조절 그리고 , ,

레닌 안지오텐신억제제 사용 등 여러 적극적인 치료에도 불구하고 환자들의 예후는 여전-

히 불량하여 새로운 위험 인자의 추가적 규명으로 미연에 만성신질환 발생을 예방하는 

것은 중요한 보건 정책으로 생각된다.5

가족 내 질병 이환력 혹은 건강 이력은 많은 만성질환의 발생 위험을 예측하는 가장 

단순하면서도 유용한 방법 중 하나이다.6 가족 구성원들은 생물학적 요소들을 공유할 

뿐만 아니라 생활 습관 등과 같은 문화적 그리고 행동학적 요소들을 공유한다 생물학적, .

으로는 촌 친족의 경우 촌에서는 촌에서는 에 달하는 유전적 요인을 1 50%, 2 25%, 3 12.5%

공유하게 되며 문화 행동학적 측면에서는 가족 구성원들간 영양 습관을 포함하여 일상 , /

전반에서 비슷한 양식의 생활 방식을 공유하고 이러한 요소들은 생애 전 주기에 걸쳐 

장기적인 영향을 미칠 수 있다 전장 유전체 연관 분석 . (Genome-wide association

및 다중 유전자 위험 점수 등과 같은 분석 기법의 study, GWAS) (Polygenic risk score)

상용화에도 여전히 가족력에 관한 조사는 질병 발생의 예측에 관한 가장 강력한 예측 ,

인자이자 다양한 표준 진료 지침에서 위험도 평가의 주요 구성 요소로 권장되고 있다.7-9

제 장1
연구의� 배경� 및� 목적
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아직까지 가족력의 조사와 다중 유전자 위험 점수 사이의 상보성에 관한 조사가 시행된 

연구는 없다 그러나 가족력 분석을 통해 다양한 만성 질환의 발병에 관해 높은 위험도를 .

지닌 개인들을 사전에 선별하고 증상 발현 전에 각 개인이 위험 요소들에 대한 조절이 

가능하게 함으로써 예방 의학적 측면에서 공중 보건의 향상에 기여할 수 있는 잠재력이 

대두되고 있다.10 더 나아가 가족력 조사 결과를 바탕으로 이어지는 유전자 검사를 포함

하여 각 개인에서 필요한 검사 항목의 선정과 질병의 조기 진단에 도움을 주며 특정 ,

상황에서는 적절한 시점에서의 치료 시작과 함께 개인화된 맞춤형 교육 역시 이어질 

수 있다.

다양한 원인 요소간의 상호 작용 하 발생하는 여러 만성 질환들에서 가족력에 관한정

보를 활용하고자 하는 주요 목적은 몇 가지 간단한 가정을 전제하여 질병 발생과 이환에 

관한 위험성을 평가하고자 함이다 영향을 받은 가족 구성원의 수와 혈연 관계 발병 . ,

연령 및 유전되는 요인들을 종합하여 위험도를 계산한다는 것은 간단한 작업은 아니다.

이러한 가족력을 활용한 만성 질환에 대한 위험도 예측에 있어 이분법적 분류 양성 (

혹은 음성 혹은 몇 가지 카테고리로의 분류 예 평균 보통 높음 혹은 정교한 통계적 ), ( . , , ),

방법을 도입하여 개발된 점수화에 이르기까지 최근 방법론적으로 다양한 시도들이 행해

지고 있다.11,12 예측 방법의 종류를 불문하고 여러 연구들의 결과를 종합하여 볼 때 

가족력의 위험 인자로서의 가치는 일관되게 입증된 바 있으며 나이 비만 등의 요소들에 , ,

비해서는 그 영향력이 더 강력하지는 못할 수 있겠으나 여전히 단일 혹은 복합 유전 ,

변이에 비해서는 보다 강력한 인자로 확인된 바 있다.13,14

다수의 역학 프로젝트들을 통해 여러 다빈도 만성 질환들에 있어 가족력이 갖는 

에 관한 분석들이 시도된 바 있다pooled risk estimates .15 적지 않은 연구들의 관심 

분야였던 전립선암 대장암 유방암 등과 같은 악성 질환들 이외에도 난소암을 포함한 , ,

좀 더 발병 빈도가 낮은 암종들에 대해서도 추정이 시도된 pooled relative risk estimates

바 있고 결론적으로 종합하여 보았을 때 가족력에 관한 는 약 에서 , relative risk 1.8 2.9

사이로 을 함께 보이는 결과가 확인된 바 있다 이외에도 narrow confidence interval .

뇌혈관 질환 다발성 경화증 알츠하이머병 심방 세동 등 악성 질환 이외의 다양한 질환, , ,

군에서도 가족력의 위험도 예측력이 검증된 바 있다.16,17

대사성 질환으로 알려진 심혈관계 질환과 당뇨병에 관해서도 여러 대규모 역학 연구,

가족 기반 연구들이 이루어지거나 진행중에 있으며 공통적으로 가족력을 주요한 위험 ,

인자로 확인한 바 있다 쌍의 부부를 포함하는 명의 세 성인 남녀를 . 1,404 5,209 28-62
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대상으로 시작하여 명의 자녀들도 포함하는 가족 코호트를 구성하였던 5,124 The

를 통해 부모 세대의 Framingham Heart Study and The Framingham Offspring Study

심혈관계 질환은 중년의 자녀에서 발생할 심혈관계 사건에 관한 독립적 예측 인자로 

규명된 바 있고 또한 형제 자매에서의 심혈관계 질환은 대상자에서 미래의 심혈관계 , -

사건에 관해 전통적 위험 인자들과 부모의 심혈관계 과거력 유무 이상으로 발병 위험성

과 연관이 있음이 확인된 바 있다.18,19 아울러 중년의 대상자들에서 부모의 당뇨병 비만, ,

그리고 대사 증후군 유무가 자녀 세대에서의 형 당뇨병의 발병을 효과적으로 예측한다2

는 것이 밝혀지기도 하였으며 형 당뇨병의 발병에 관한 위험은 부계 모계 양측으로부, 2 /

터 동일한 수준으로 확인되기도 하였다.20,21 세의 명의 성인 남녀를 대상으로 45-64 15,792

한 에서도 관상동맥 질환에 The Atherosclerosis Risk in Communities (ARIC) Study

대한 가 혈중 Family History Score (FHS) body mass index, waist-hip ratio,

그리고 농도와는 양의 상관 관계를low-density lipoprotein cholesterol triglycerides ,

반대로 혈중 농도와는 음의 상관 관계를 보이는 high-density lipoprotein cholesterol

것이 확인되었으며 를 통해서도 형 당뇨병의 발병 역시 예측 가능함이 확인되었, FHS 2

다.22-24 당뇨병과 고혈압과 같은 기저 질환은 만성신질환의 가장 흔한 발병 원인이며 

만성신질환 환자들의 가장 흔한 사망 원인이 심혈관계 질환임은 익히 잘 알려져 있기에,

만성신질환의 조기 진단과 맞춤형 치료 전략을 수립하는데 있어 가족력에 대한 철저한 

조사는 따라서 필수적이라 할 수 있겠다.

위와 같이 가족력이 악성 질환 심혈관 질환 그리고 당뇨병과 같은 다양한 질환에서 , ,

발병의 독립적 위험 요소라는 점은 의심의 여지가 크지 않겠으나 실제 임상에서는 그 ,

사용에 어려움이 있어 환자 마다 유용한 정보를 제공하는데 한계가 있다 이는 환자들이 .

가족의 질환 이력에 대해 자세히 혹은 전혀 알고 있지 못할 뿐 아니라 짧은 진료 시간에 ,

많은 질환 중 어떤 특정 질환에 대한 가족력이 조사되어야 하는지에 대해서도 명확한 

기준이 제시되지 않고 있기 때문으로 생각된다.25-27 그렇기에 가족력의 위험 인자로서의 

역할에 관한 규명과 함께 그 적절한 활용 방법에 관해서도 추가적인 연구들이 필요한 

실정이다 특히 국내에서 만성신질환 가족력의 예측 인자로서의 역할에 관련된 연구는 . ,

아직까지 전무한 실정임을 감안하면 국내 일반인들을 대상으로 하는 대규모 연구가 필요

하다 또한 기존의 국내외 다양한 선행 연구들은 말기신질환에 집중되었던 바 보다 . ,

초기의 낮은 기수 의 만성신질환에 관한 연구를 진행함으로써 신장 질환 내 유전성과 ( )

위험성의 계층화에 추가적인 의미를 제공할 수 있을 것으로 기대된다.
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제 절 연구 목적2

이에 본 연구에서는 국민건강보험공단 자료를 이용한 가족 를 이용하여 만성신질DB

환의 가족력이 만성신질환 발생 및 악화 말기신질환으로의 진행 위험에 어떠한 연관 ( )

관계가 있는지 규명하고자 한다.

제 절 기대되는 효과3

본 연구를 통해 한국인에서도 만성신질환 가족력이 이들 질환의 발생 및 악화의 새로운

위험인자로 규명된다면 만성신질환의 고위험 개인들의 조기 평가와 맞춤 정보를 제공하,

는 데 중요한 기초 자료로 활용될 수 있을 뿐 아니라 한국인을 대상으로 하는 만성신질환,

과 유전학적 연구의 필요성과 가능성을 함께 제시할 수 있을 것으로 기대된다.
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제 절 연구 대상1

본 연구를 위해 국민건강보험공단 자료를 통해 년 월 일부터 년 월 2004 1 1 2017 12

일까지 년 기간 동안 만성신질환 을 처음 진단 받은 명31 14 (ICD-10 code: N18) 881,453

을 먼저 선별하였다 이를 위해 년 월 일부터 년 월 일까지 년 기간 . 2002 1 1 2013 12 31 2

동안 해당 진단코드를 한번이라도 부여 받은 대상자는 제외하였다(wash-out period) .

만성신질환 환자 환자군 의 만성신질환 진단코드를 처음 부여 받은 날짜 ( , case) (index

로 정의함 에서 해당일까지 만성신질환 진단이 없었던 대조군 을 실험군의 date ) (control)

나이 성별에 따라 대 로 매칭하여 명을 추가로 추출하였다 이에 총 , 1 1 881,453 . 1,762,906

명이 최종 분석에 포함되었다.

제 절 연구 자료2

본 연구의 대상자 선정 및 역학자료 나이 성별 거주지 소득분위 및 동반질환 여부( , , , )

는 국민건강보험공단 데이터를 이용하여 조사하였다 만성신질환의 가족력 여부는 국민.

건강보험공단에서 구축한 가족데이터베이스를 이용하였다 가족데이터베이스는 국민건.

강보험공단에서 건강보험 자격관리를 위해 확보한 세대주와 세대원 관계자료를 바탕으

로 세대주와 세대원의 대 관계를 구축한 후 이관계의 역 혹은 확장관계를 반복하며 1 1

한 개인의 누적된 친족관계를 구성하는 방식으로 구축되었다.

기본 정보1. :

에서 나이 성별 거주지 서울 광역시 중소도시 및 소득분위 분위 를 Index date , , ( , , ) (4 )

이용하였다.

동반질환2. :

만성신질환 발생의 위험인자로 알려진 고혈압 당뇨병 허혈성심질환 뇌졸증 및 이상, , , ,

제 장2
연구� 대상� 및� 방법
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지질혈증의 동반질환 여부는 국민건강보험공단의 진료 데이터의 상병 내역 입원 및 (

외래 을 이용하였으며 코드를 통해 진단명 주진단명 부진단명 개 을 확인하) , ICD-10 ( + 5 )

였다 이전 년동안 입원에서 한 번 혹은 외래에서 두 번 이상 진단된 경우 . Index date 2

해당 질환을 동반한 것으로 간주하였다.

표 동반상병에 사용된 코드< 2-1> ICD-10

Comorbid condition ICD-10 code

Hypertension I10-13, I15

Diabetes E10-14

Ischemic heart disease I20-25

Cerebrovascular disease I60-69

Dyslipidemia E78.0-78.5

만성신질환 가족력3. :

국민건강보험공단에서 구축한 가족데이터베이스에 포함된 친족 가족 범위에 한정하( )

여 각 대상자마다 만성신질환 에 이환 된 부모 자식 형제자매, (ICD-10 code: N18) , , ,

및 배우자 여부를 조사하였다 대상자의 차 직계 존속 은 부모 . 1 (first-degree relatives)

및 자식으로 정의하였다.

제 절 결과변수 및 관심변수3

결과변수 종속변수1. (Outcome variable, )

본 연구의 일차 결과변수 일차사건 는 만성신질환의 이환 발생 여부였다 만성신질환 ( ) / .

환자만을 대상으로 추가로 시행한 이차분석에서는 말기신질환 발생까지의 시간을 결과

변수로 하였으며 각 대상자의 추적관찰 시작일 로 부터 사건 발생 혹은 (index date)

연구 종료일 년 월 일 중 더 빠른 시점까지 추적관찰 하였다 말기신질환의 (2017 12 31 ) .

발생은 산정특례상의 진단 확정일로 정의하였으며 혈액투석 복막투석 , (V001), (V003)

혹은 신장이식 을 받은 경우로 간주하였다(V005) .
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관심변수 노출변수2. (Exposure variable, )

본 연구의 주요 관심변수는 만성신질환 가족력 여부로 일차 직계 가족 부모 혹은 (

자식 뿐 아니라 형제자매 및 배우자를 각각 분석하였다) .

제 절 통계학적 분석방법4

연구대상자의 일반적 특징1.

범주형 자료는 퍼센트 로 연속형 자료는 평균 표준편차 로 기술하였으며 전 (%) , ( ) ,

대상 및 각 군 환자군 및 대조군 별로 나누어 분석하였다 ( )

만성신질환 이환 발생여부2. /

만성신질환 발생 혹은 이환 여부 에 미치는 만성신질환 가족력의 연관관계를 분석하( )

기 위해 를 시행하였다 발생위험은 교란변수의 multivariate logistic regression analysis .

통제를 위해 나이 성별 거주지역 소득수준 및 동반상병 고혈압 당뇨병 허혈성심질, , , , ( , ,

환 뇌졸증 및 이상지질혈증 으로 보정한 및 신뢰구간으로 , , ) adjusted odds ratio 95%

기술하였다.

만성신질환의 악화3.

만성신질환 환자에서 말기신질환 가족력에 따른 말기신질환 발생간의 연관관계를 분

석하기 위해 비례위험모형을 사용하였다 발생위험은 일차 분석과 동일한 보정변수Cox .

들 나이 성별 거주지역 소득수준 및 동반질환 을 이용하여 ( , , , , ) adjusted hazards ratio

및 신뢰구간으로 기술하였다95% .

통계분석 프로그램4.

모든 통계 분석은 을 이용하였다SAS 9.4 version (SAS institute, Cary, NC, USA) .
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그림 [ 2-1 연구 방법 개요]
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제 절 전체 대상자들의 일반적 특성1

만성신질환 환자 명 환자군 과 에서 연령과 성별에 따라 로 881,453 ( ) index date 1:1

매칭한 명 대조군 을 포함하여 명이 최종분석에 포함되었다 전체 대881,453 ( ) 1,762,906 .

상자의 평균 나이는 세였으며 가 남자였다 에서는 고혈압을 동반하였64.0 , 57.1% . 57.9%

으며 에서는 당뇨병을 는 허혈성심질환을 는 뇌졸증을 그리고 , 33.6% , 16.4% , 14.5% ,

에서는 고지혈증을 동반하였다 이 중 명 에서는 가족 내 만성신질38.7% . 135,353 (7.7%)

환 환자가 있었으며 명 에서는 말기신질환에 이환 된 가족을 동반하였다, 55,334 (3.1%) .

제 절 환자군 및 대조군 특성의 차이2

만성신질환 환자군은 대조군에 비해 저소득층이 더 많았고 대 고혈압 (25.5% 22.2%),

대 당뇨병 대 허혈성심질환 대 뇌졸증 (74.7% 41.2%), (48.4% 18.8%), (23.4% 9.3%),

대 고지혈증 대 과 같은 동반질환이 더 많았다 만성신질환 (20.2% 8.7%), (52.0% 25.3%) .

대 과 말기신질환 대 의 가족력도 더 빈번하였다 반대로 대조(9.2% 6.2%) (3.9% 2.4%) . ,

군은 환자군에 비해 소도시 및 시골에 더 많이 거주하였다 대 (36.1% 33.8%).

제 장3
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표 연구 대상자의 일반적 특성< 3-1>

Study Participants

Overall Case Patients Matched Controls

Characteristics (n= 1,762,906) (n= 881,453) (n= 881,453)

Age, mean (SD), years 64.0 (16.0) 64.2 (16.0) 64.2 (16.0)

Age intervals, number (%)

<40 years 142,935 (8.1) 71,467 (8.1) 71,468 (8.1)

40-49 years 172,707 (9.8) 86,354 (9.8) 86,353 (9.8)

50-59 years 293,100 (16.6) 146,550 (16.6) 146,550 (16.6)

60-69 years 386,470 (21.9) 193,234 (21.9) 193,236 (21.9)

70-79 years 476,544 (27.1) 238,246 (27.1) 238,298 (27.1)

80 years≥ 291,150 (16.5) 145,602 (16.5) 145,548 (16.5)

Sex, number (%)

Men 1,006,266 (57.1) 503,177 (57.1) 503,089 (57.1)

Women 756,640 (42.9) 378,276 (42.9) 378,364 (42.9)

Residential area, number (%)

Metropolitan 717,193 (40.7) 369,612 (41.9) 347,581 (39.4)

Large city 429,804 (24.4) 213,604 (24.3) 216,200 (24.5)

Small city and Rural area 615,909 (34.9) 298,237 (33.8) 317,672 (36.1)

Income quartiles, number (%)

First quartile (lowest) 420,551 (23.9) 224,921 (25.5) 195,630 (22.2)

Second quartile 329,474 (18.7) 162,918 (18.5) 166,556 (18.9)

Third quartile 432,303 (24.5) 210,633 (23.9) 221,670 (25.1)

Fourth quartile (highest) 580,578 (32.9) 282,981 (32.1) 297,597 (33.8)

Comorbidities, number (%)

Hypertension 1,021,250 (57.9) 658,096 (74.7) 363,154 (41.2)

Diabetes 592,795 (33.6) 426,989 (48.4) 165,806 (18.8)

Ischemic heart disease 288,602 (16.4) 206,601 (23.4) 82,001 (9.3)

Cerebrovascular disease 254,739 (14.5) 177,895 (20.2) 76,844 (8.7)

Dyslipidemia 681,790 (38.7) 458,702 (52.0) 223,088 (25.3)

Family history, number (%)

Chronic kidney disease 135,353 (7.7) 80,666 (9.2) 54,687 (6.2)

End-stage kidney disease 55,334 (3.1) 34,299 (3.9) 21,035 (2.4)

Note: Data are presented as means (standard deviation) or numbers (percentages).

Abbreviations: SD, standard deviation.
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제 절 전체 대상자에서 만성신질환 가족력에 따른 만성신질환 1

발생 위험

만성신질환 가족력이 만성신질환 발생의 위험인자인지를 분석하기 위해 나이 성별, ,

거주지역 소득수준 및 동반질환 고혈압 당뇨병 허혈성심질환 뇌졸증 및 이상지질혈, , ( , , , ,

증 으로 보정한 를 전체대상자에서 먼저 시행하) multivariate logistic regression analysis

였다 가족력 여부는 일차 직계 가족 부모 혹은 자식 뿐 아니라 형제자매 및 배우자로 . ( )

나누어 분석하였다.

일차 직계 가족이 만성신질환에 이환된 경우 그렇지 않은 경우보다 만성신질환이 발생

할 위험은 배 더 높았고 1.46 (odds ratio 1.46, 95% confidence intervals 1.43-1.49),

이는 통계학적으로 유의하였다 이 중 부모가 만성신질환인 경우는 배 (P <0.001). 1.42

위험이 더 높았는데 특히 어머니(odds ratio 1.42, 95% confidence intervals 1.38-1.45)

가 만성신질환인 경우가 아버지가 만성신질환인 경우보다 더 높은 위험과 연관되었다 

대 자녀가 만성신질환에 이환된 경우에도 위험이 증가하였(odds ratio 1.32 1.52). 50%

다 만성신질환인 형제나 자매가 (odds ratio 1.50, 95% confidence intervals 1.46-1.55).

있는 경우에도 만성신질환 발생 위험이 배 증가하였다 1.7 (odds ratio 1.70, 95%

혈연관계가 아닌 배우자가 만성신질환에 이환된 경우 confidence intervals 1.64-1.77).

다른 배우자도 만성신질환이 있을 위험은 증가하였는데 30% (odds ratio 1.30, 95%

남편이 만성신질환인 경우 부인의 만성신질환confidence intervals 1.27-1.33), 위험의 

는 이었고 반대로 부인이 만성신질odds ratio 1.27 (95% confidence intervals 1.23-1.31)

환인 경우의 는 이었다odds ratio 1.32 (95% confidence intervals 1.28-1.36) .

제 장4
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표 전체 대상자에서 만성신질환 가족력에 따른 만성신질환 발생 위험< 4-1>

Odds Ratio (95% CI)

First-degree relatives with CKD 1.46 (1.43-1.49)

Parent with CKD 1.42 (1.38-1.45)

Father with CKD 1.32 (1.28-1.37)

Mother with CKD 1.52 (1.46-1.58)

Offspring with CKD 1.50 (1.46-1.55)

Sibling with CKD 1.70 (1.64-1.77)

Spouse with CKD 1.30 (1.27-1.33)

Husband with CKD 1.27 (1.23-1.31)

Wife with CKD 1.32 (1.28-1.36)

Note: All models were adjusted for age, sex, residential area, income levels, and comorbidities (hypertension,

diabetes, ischemic heart disease, stroke, and dyslipidemia).

Abbreviations: CKD, chronic kidney disease; CI, confidence interval.

그림 [ 4-1 전체 대상자에서 만성신질환 가족력과 만성신질환 발생의 연관관계]
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제 절 2 성별에 따른 만성신질환 가족력과 만성신질환 발생 사이의

연관관계

전체대상자에서 확인된 만성신질환의 가족력에 따른 만성신질환 발생의 연관관계가 

성별에 따라 동일하게 유지되는 지 확인하기 위해 대상자의 성별에 따라 하위분석을 

시행하였다 전체 대상자에서와 마찬가지로 나이 성별 거주지역 소득수준 및 동반질. , , , ,

환 고혈압 당뇨병 허혈성심질환 뇌졸증 및 이상지질혈증 으로 보정한 와 ( , , , , ) odds ratio

신뢰구간으로 위험을 평가하였다95% .

전체대상자의 인 명의 남자 명의 환자군 대 명의 대조57.1% 1,006,266 (503,177 503,089

군 에서 먼저 분석하였다 전체대상자에서와 마찬가지로 일차 직계 가족이 만성신질환에 ) .

이환 된 경우 그렇지 않은 경우보다 만성신질환이 발생할 위험은 배 더 높았다 1.45

이 중 부모가 만성신질환인 (odds ratio 1.45, 95% confidence intervals 1.41-1.49).

경우는 배 위험이 더 높았는1.44 (odds ratio 1.44, 95% confidence intervals 1.39-1.48)

데 특히 어머니가 만성신질환인 경우가 아버지가 만성신질환인 경우보다 더 높은 위험과 

연관되었다 대 자녀가 만성신질환에 이환 된 경우에도 위험이 (odds ratio 1.38 1.50).

증가하였다 만성신질환인 47% (odds ratio 1.47, 95% confidence intervals 1.41-1.53).

형제나 자매가 있는 경우에도 만성신질환 발생 위험이 배 증가하였다 1.66 (odds ratio

1.66, 95% confidence intervals 1.59-1.74).

남자에서와 마찬가지로 명의 여자 전체대상자의 에서도 만성신질환의 756,640 ( 42.9%)

가족력이 만성신질환 발생에 미치는 연관관계는 동일하게 관찰되었다.
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표 남자에서 만성신질환 가족력에 따른 만성신질환 발생 위험< 4-2>

Odds Ratio (95% CI)

First-degree relatives with CKD 1.45 (1.41-1.49)

Parent with CKD 1.44 (1.39-1.48)

Father with CKD 1.38 (1.31-1.44)

Mother with CKD 1.50 (1.43-1.57)

Offspring with CKD 1.47 (1.41-1.53)

Sibling with CKD 1.66 (1.59-1.74)

Note: All models were adjusted for age, sex, residential area, income levels, and comorbidities(hypertension,

diabetes, ischemic heart disease, stroke, and dyslipidemia).

Abbreviations: CKD, chronic kidney disease; CI, confidence interval.

그림 [ 4-2 남자에서 만성신질환 가족력과 만성신질환 발생의 연관관계]
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표 여자에서 만성신질환 가족력에 따른 만성신질환 발생 위험< 4-3>

Odds Ratio (95% CI)

First-degree relatives with CKD 1.47 (1.43-1.51)

Parent with CKD 1.37 (1.31-1.44)

Father with CKD 1.23 (1.15-1.31)

Mother with CKD 1.57 (1.46-1.68)

Offspring with CKD 1.53 (1.48-1.59)

Sibling with CKD 1.78 (1.66-1.91)

Note: All models were adjusted for age, sex, residential area, income levels, and comorbidities (hypertension,

diabetes, ischemic heart disease, stroke, and dyslipidemia).

Abbreviations: CKD, chronic kidney disease; CI, confidence interval.

그림 [ 4-3 여자에서 만성신질환 가족력과 만성신질환 발생의 연관관계]
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제 절 전체 대상자에서 말기신질환 가족력에 따른 말기신질환 1

발생 위험

만성신질환 환자에서 말기신질환의 가족력이 만성신질환의 악화 말기신질환으로의 (

진행 의 위험인자인지를 분석하기 위해 나이 성별 거주지역 소득수준 및 동반질환 ) , , , ,

고혈압 당뇨병 허혈성심질환 뇌졸증 및 이상지질혈증 으로 보정한 ( , , , , ) multivariate Cox

를 시행하였다 이를 위해 만성신질환 환자군 명 중 이미 regression analysis . 881,453

말기신질환을 가지고 있었던 명 을 제외하고 투석이나 이식 전 만성신질환 66,318 (7.5%)

환자 명만을 분석에 포함시켰다815,135 .

먼저 투석이나 이식 전 만성신질환 환자 명 전체대상자를 분석하였다 평균 , 815,135 .

년 표준편차 년 의 추적관찰 기간 인 년 동안 총 명에서 말기3.9 ( 3.6 ) (3,207,497 - ) 126,483

신질환으로 진행하였다 말기신질환 가족력이 있는 경우 에서 말기신질환 (15.5%). 20.7%

가족력이 없는 경우에는 에서 말기신질환이 발생하였다15.3% .

표 말기신질환 가족력에 따른 말기신질환 발생 빈도< 5-1>

Affected relatives with ESRD

Presence Absence

Progression to ESRD (n= 31,512) (n= 783,623)

Yes, number (%) 6,512 (20.7) 119,971 (15.3)

No, number (%) 25,000 (79.3) 663,652 (84.7)
Note: Data are presented as numbers (percentages). Abbreviations: ESRD, end-stage renal disease.

부모나 자식 일차 직계 가족 중 말기신질환이 있었던 경우는 그렇지 않은 경우보다 ( )

말기신질환으로 진행될 위험이 배 더 높았고 1.22 (hazard ratio 1.22, 95% confidence

이는 통계학적으로 유의하였다 이중 부모가 말기신질intervals 1.17-1.26), (P <0.001).

환인 경우는 배 위험이 1.1 (hazard ratio 1.10, 95% confidence intervals 1.05-1.15)

더 높았는데 어머니의 이환 여부에 더욱 연관되었다 (hazard ratio 1.15, 95% confidence

제 장5
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자녀가 말기신질환이 있는 경우 말기신질환 발생 위험도는 intervals 1.09-1.23). 38%

증가하였고 형제나 자매가 (hazard ratio 1.38, 95% confidence intervals 1.32-1.46)

말기신질환이 있는 경우에도 그 위험이 증가하였다 57 % (hazard ratio 1.57, 95%

또한 배우자가 말기신질환에 이환된 경우에도 confidence intervals 1.49-1.65). , 14%

위험이 증가하였다 (hazard ratio 1.14, 95% confidence intervals 1.08-1.19).

표 전체 대상자에서 말기신질환 가족력에 따른 말기신질환 발생 위험< 5-2>

Hazard Ratio (95% CI)

First-degree relatives with CKD 1.22 (1.17-1.26)

Parent with CKD 1.10 (1.05-1.15)

Father with CKD 1.03 (0.96-1.11)

Mother with CKD 1.15 (1.09-1.23)

Offspring with CKD 1.38 (1.32-1.46)

Sibling with CKD 1.57 (1.49-1.65)

Spouse with CKD 1.14 (1.08-1.19)

Husband with CKD 1.10 (1.03-1.18)

Wife with CKD 1.15 (1.07-1.23)

Note: All models were adjusted for age, sex, residential area, income levels, and comorbidities (hypertension,

diabetes, ischemic heart disease, stroke, and dyslipidemia).

Abbreviations: CKD, chronic kidney disease; CI, confidence interval.

그림 전체 대상자에서 말기신질환 가족력과 말기신질환 발생의 연관관계[ 5-1]
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제 절 2 성별에 따른 말기신질환 가족력과 말기신질환 발생 사이의

연관관계

전체 만성신질환 환자에서 확인된 말기신질환의 가족력에 따른 말기신질환 발생 사이

의 연관관계가 성별에 따라 동일하게 유지되는지 확인하기 위해 대상자의 성별에 따라 

하위분석을 시행하였다 전체 대상자에서와 마찬가지로 나이 성별 거주지역 소득수준. , , , ,

및 동반질환 고혈압 당뇨병 허혈성심질환 뇌졸증 및 이상지질혈증 으로 보정한 ( , , , , )

와 신뢰구간으로 위험을 평가하였다hazard ratio 95% .

전체 만성신질환 환자에서와 마찬가지로 일차 직계가족의 말기신질환 가족력은 말기

신질환으로 진행의 독립적 위험인자였는데 남자의 경우 그 위험이 배 , 1.15 (hazard ratio

여자의 경우 배 1.15, 95% confidence intervals 1.11-1.20), 1.24 (hazard ratio 1.24,

위험이 더 높았다 자식이 말기신질환에 이환 95% confidence intervals 1.19-1.30) .

된 경우에는 남자에서 29% (hazard ratio 1.29, 95% confidence intervals 1.20-1.38),

여자에서는 그 위험이 42% (hazard ratio 1.42, 95% confidence intervals 1.34-1.51)

더 높았다 특히 형제나 자매의 말기신질환 가족력이 만성신질환 악화에 강하게 연관되. ,

었는데 남자의 경우 위험도가 이었고 여자의 , 1.56 (95% confidence intervals 1.49-1.64)

경우에도 위험도는 로 관찰되었다1.64 (95% confidence intervals 1.52-1.78) .
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표 남자에서 말기신질환 가족력에 따른 말기신질환 발생 위험< 5-3>

Hazard Ratio (95% CI)

First-degree relatives with CKD 1.18 (1.12-1.23)

Parent with CKD 1.12 (1.06-1.19)

Father with CKD 1.04 (0.96-1.13)

Mother with CKD 1.20 (1.12-1.29)

Offspring with CKD 1.28 (1.19-1.38)

Sibling with CKD 1.55 (1.46-1.64)

Note: All models were adjusted for age, sex, residential area, income levels, and comorbidities (hypertension,

diabetes, ischemic heart disease, stroke, and dyslipidemia).

Abbreviations: CKD, chronic kidney disease; CI, confidence interval.

그림 남자에서 말기신질환 가족력과 말기신질환 발생의 연관관계[ 5-2]
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표 여자에서 말기신질환 가족력에 따른 말기신질환 발생 위험< 5-4>

Hazard Ratio (95% CI)

First-degree relatives with CKD 1.28 (1.22-1.35)

Parent with CKD 1.05 (0.96-1.15)

Father with CKD 1.05 (0.92-1.19)

Mother with CKD 1.06 (0.95-1.19)

Offspring with CKD 1.47 (1.37-1.56)

Sibling with CKD 1.60 (1.46-1.76)

Note: All models were adjusted for age, sex, residential area, income levels, and comorbidities (hypertension,

diabetes, ischemic heart disease, stroke, and dyslipidemia).

Abbreviations: CKD, chronic kidney disease; CI, confidence interval.

그림 여자에서 말기신질환 가족력과 말기신질환 발생의 연관관계[ 5-3]
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본 연구는 국민건강보험공단에서 구축한 가족 데이터베이스를 이용하여 만성신질환의 

가족력이 만성신질환 발생 및 악화 위험에 어떠한 연관 관계가 있는지 분석하였다 만성.

신질환 가족력은 만성신질환 발생의 독립적 예후인자였을 뿐 아니라 이미 만성신질환을 ,

동반한 환자에서도 말기신질환 가족력은 말기신질환 발생의 높은 위험과 연관됨을 확인

하였다 관찰 연구의 한계로 가족력 자체가 만성신질환 발생 혹은 악화의 직접적 원인인.

지는 명확 치 않으나 향후 관련된 유전연구나 질병발생 연구 등이 필요할 수 있음을 ,

제시하는 기초자료로서 의미가 있다 특히 국내에서 시행된 대규모 코호트 연구라는 . ,

점에서 한국인에서 다양한 만성질환 발생 및 악화에 가족력 연구가 유용할 수 있음을 

확인하여 앞으로의 다양한 의학 또는 정책연구에 유용한 연구 방법이 될 수 있을 것으로 

기대된다.

제 절 선행연구 고찰1

심혈관계질환이나 당뇨병 혹은 악성 질환들에서 잘 알려진 가족력과 질환 발생 위험,

과는 다르게 만성신질환의 발병에 있어 가족력의 역할에 관한 대규모 연구들은 많지 

않은 실정이다 말기신질환으로 흔히 이행하는 것으로 알려진 유전 질환들로 다낭성 .

신질환 증후군 그리고 유전성 신증후군 등이 알려져 있는 정도이다 이와 같은 , Alport , .

특별한 몇몇 유전질환 외 말기신질환 발병의 일반적 위험인자로서 가족력의 영향에 관해

서는 일부 다기관 연구와 인구 기반 연구가 진행된 바 있다 총 명의 말기신질환 . 669

환자를 대상으로 한 연구에서 의 유전 질환을 제외한 경우 대조군에 Mendelian pattern

비해 촌 직계 가족 내 말기신질환의 가족력은 새로운 신부전 발병에 있어 1 odds ratio

신뢰도 로 더 높은 위험도와 연관성을 가지는 것으로 생각되었다3.0 (95% , 1.7-5.2) .28

또한 명의 투석 환자들을 대상으로 한 다기관 연구에서는 대상자의 약 에 25,883 23%

달하는 경우에서 말기신질환에 이환 된 가족 구성원이 존재함이 확인되었고 말기신질환,

제 장6
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의 가족력은 대상자의 말기신질환 조기 발병과도 관련이 있었다.29 년 미국 환자들을 2012

대상으로 발표된 연구 에서는 말기신질환의 가족력이 있는 경우 촌 가족 REGARD 1

내 말기신질환의 발생위험이 더 높았으며12% ,30 년 타이완 건강보험데이터를 이용2017

한 분석에서는 부모의 말기신질환 가족력이 있는 경우 약 배 자녀와의 연관성은 약 2 ,

배 그리고 형제 자매 내 가족력이 있는 경우 약 배 이상 가족 내 말기신질환 유병률이 3 , - 5

더 높았다.31 다만 연구에서는 가족력을 설문지에 의존하여 조사하였고 타이REGARD ,

완의 연구에서는 단면분석으로 유병률만을 분석한 것이어서 말기신질환 혹은 이전 단계

인 만성신질환의 가족력이 말기신질환 발생에 미치는 영향을 분석하거나 인과 관계에 

관한 설명에 있어서는 한계를 지닌다는 점이 지적된 바 있다.

이와는 별개로 말기신질환으로 이행되기 전 단계인 만성신질환에서의 가족력의 영향

은 잘 알려져 있지 않다 하지만 몇몇 선행 연구들을 통해 만성신질환의 발병 기전에 . ,

있어 유전적 소인과 함께 환경적 요인이 모두 영향을 미친다는 가설이 제기된 바 있

다.32-35 다만 가족력과 같은 유전적 요소가 만성신질환 발병에 미치는 영향의 크기와 

그 기전 등을 입증하고자 하는 연구들은 앞서 명시되었던 말기신질환 환자들에 관한 

연구들에 비해서는 여전히 부족한 실정이다 그렇지만 최근의 전장 유전체 연관 분석을 .

통해 다수의 유전 좌위 들이 만성신질환 정의와 관련된 요소인 사구체 (genetic loci)

여과율과 알부민뇨와 간접적 연관성을 지님이 보고된 바 있다.36),37) 아울러 신기능과 

연관된 혈액 바이오마커 예를 들어 혈중 요소 및 요산 농도와 신기능에 (biomarker),

따라 조절되는 것으로 알려진 혈중 전해질 농도와 같은 요인들에서도 일부 유전성이 

관찰됨이 확인되기도 하였다.32,35,36 그러나 위와 같은 신기능 관련 유전적 요소들에 관한 

연구들은 대개 쌍둥이를 대상으로 하거나 소규모 가족 연구 등을 통해 시도되었기

에,35,39,40-43 일반인을 대상으로 그 결론을 보편적으로 적용하기에는 표본 오차의 한계를 

필연적으로 지닐 수밖에 없다.44 특히 국내에서 만성신질환 가족력의 예측 인자로서의 ,

역할에 관련된 연구는 아직까지 전무한 실정임을 감안하면 국내 일반인들을 대상으로 

하는 대규모 연구가 필요하다 또한 기존의 국내외 다양한 선행 연구들은 말기신질환에 . ,

집중되었던 바 보다 초기의 낮은 기수 의 만성신질환에 관한 연구를 진행함으로써 신장 ( )

질환 내 유전성과 위험성의 계층화에 추가적인 의미를 제공할 수 있을 것으로 기대된다.
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제 절 2 만성신질환 가족력과 질환 발생 및 악화 사이의 연관관계

본 연구는 한국인에서 만성신질환 가족력이 만성신질환 발생의 높은 위험과 유의한 

연관관계가 있으며 이미 만성신질환에 이환 된 환자에서 말기신질환의 가족력이 말기신

질환으로의 진행에도 상관관계가 있음을 규명하였다 특히 개인의 기억력에 의존한 설문.

을 통한 가족력 파악이 아니라 국민건강보험공단에서 구축한 가족 데이터베이스를 이용

함으로써 가족 내 질환 이환 내역을 빠짐없이 추적할 수 있었다는 점에서 강점이 있다.

또한 만성신질환에 연관된 가족력 연구로는 국내에서 처음 시도된 연구로 투석이나 ,

이식 전의 비교적 초기 만성신질환 환자를 대상으로 하였다는 점에서 말기신질환에만 

국한하였던 외국 연구와도 차별된다 이를 통해 투석 전 혹은 투석 중인 전체 단계에서의 .

만성신질환 환자에서 만성신질환의 가족력이 해당 질환의 발생이나 악화에 유의한 연관

관계가 있음을 확인하였다.

흥미롭게도 배우자의 만성신질환 여부도 상대의 만성신질환 발생 혹은 악화에 연관됨,

을 관찰하였다 배우자는 혈연관계가 아니라는 점에서 만성신질환 발생 및 악화에 공유.

된 환경 요인 이 유전요인과 더불어 주요한 역할을 할 (shared environmental factor)

수 있음을 시사한다 즉 가족 내에서 공유되는 식사 형태나 생활 패턴 등이 만성신질환 . ,

환자의 관리에 함께 고려되어야 함을 이해하는 것이 필요하다 하겠다 이와 더불어 흡연 .

여부나 키 체중 교육 정도 등 만성신질환에 영향을 미치는 여러 요소들을 비슷하게 , , ,

공유하는 배우자를 만나게 되었을 가능성 즉 도 또 다른 원인으로 , “assortative mating”

생각할 수 있다.45,46 추후 배우자관련 연구에서는 이러한 가능성도 함께 염두에 둘 필요가 

있겠다.

본 연구는 지금까지 진행된 만성신질환과 가족력에 관련된 연구 중 가장 대규모 연구

이고 한국인을 대상으로 한 첫 번째 연구라는 점에서 의의가 있으나 본 연구를 해석함에 ,

있어 주의할 점은 여전히 존재한다 첫째 관찰 연구의 한계로 가족력이 만성신질환의 . ,

발생 및 악화의 직접적 원인인지는 명백하지 않다 둘째 만성신질환을 진단명으로만 . ,

확인함으로써 사구체여과율이나 알부민뇨를 기반으로 정의되는 실제 만성신질환을 정확

히 반영하지 못하였을 제한점이 있어 해석에 주의를 요한다 셋째 구축된 가족력 데이터. ,

베이스로는 해당 기간 동안 생존하였던 기간이 포함된 대상자의 질환 이력만을 파악할 

수 있기 때문에 만성신질환과 같이 비교적 고령에서 발병하는 질환인 경우 부모의 질환 

여부가 형제 자매 혹은 자식의 경우보다 덜 파악될 가능성이 존재한다 본 연구에서도 / .

년부터 년까지 만성신질환을 가진 만명을 선별하였고 이들의 평균 나이가 2004 2017 88 ,
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세였던 점을 감안하면 이 기간 동안 이미 사망한 부모의 가족력 여부는 누락되었을 64

가능성이 크다 이와 같은 가족력 데이터베이스의 특성이 부모 나 자식보다는 비슷한 .

연령대인 형제 자매의 질환 여부가 환자의 만성신질환 발생과 더 강하게 연관되었던 /

본 연구의 결과를 일부 설명할 수 있을 것으로 생각된다 추후 비슷한 연구에서도 이와 .

같은 데이터의 특성을 이해하는 것이 필요할 수 있겠다.

제 절 결론 및 제언3

본 연구를 통해 한국인에서도 만성신질환 가족력이 있는 개인은 만성신질환 발생 

혹은 악화에 위험이 더 높음을 규명하였다 이는 가족력 분석을 통해 만성신질환의 높은 .

위험도를 지닌 개인들을 사전에 선별하고 증상 발현 전에 각 개인이 위험 요소들에 

대한 조절이 가능하게 할 뿐 아니라 적절한 시점에서의 치료 시작과 함께 개인화된 

맞춤형 교육 역시 중요할 수 있음을 시사한다 본 연구 결과를 바탕으로 가족 내 만성신질.

환 발생 및 악화에 직접적으로 관련 있는 유전정보 규명 연구나 가족 내 추적 관찰 

연구 등 다양한 의학 또는 정책연구가 필요할 것으로 사료된다 이를 바탕으로 만성신질.

환 발병 원인으로 가족력이 중요한 인자로 밝혀진다면 만성신질환도 당뇨병 고혈압, ,

심혈관계질환 및 암 등과 더불어 가족력과 연관된 주요한 만성질환에 포함되어 관리될 

수 있을 것으로 기대된다.
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