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초   록 

 

서론 : 노화에 관한 연구는 주로 질환상태와 건강상태를 구별하여 

정상 노화에서 발생하는 인체의 변화를 계측하려는 방향으로 진행

되어 왔다. 기존 연구에서는 주로 노화에 대한 인체의 변화를 전역

적인 것으로 보고 생체지표의 총합을 이용해 생리적인 기능을 측정

하는 생물학적 연령을 산출하였다. 본 연구는 이러한 노화의 진행이 

과연 전역적으로 진행하는지, 아니면 개개인의 특성에 따라 각 기관

이나 시스템 별로 다른 속도로 진행하는지, 만약 그렇다면 이러한 

패턴이 여러 사람에서 공통적으로 나타나는지를 알아보고자 하였다. 

방법 : 우리 연구는 2003년부터 2007년까지 대한민국 서울의 한 

대학병원 건강검진센터에 내원한 30세 이상, 75세 이하의 남성 

26,085명과 여성 21,846명을 대상으로 하였다. 분석 변수로는 혈

압, 체중, 시력, 청력 등 신체기능 지표와 혈액, 소변검사 등을 포함

한 남성 82개, 여성 80개의 수치형 변수를 이용하였다. 남성과 여

성에서 측정한 각 변수를 각 나이에 대한 정규분포값으로 변환한 

후 이 변환한 값을 이용해 전체 샘플에 대해 SOM 군집분석과 계층

적 군집 분석을 시행하였고 이를 토대로 기관별 노화 패턴 분석을 

시행하였다.  
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결과 : SOM clustering으로 남, 녀 모두 각 3개의 뚜렷한 군집 패

턴을 찾아낼 수 있었다. 남성에서 각 군의 특징은 “ less fat-

antimetabolic” , “muscular -better-audiovisual function” , 

“intermediate” 로 나눌 수 있었다. 여성에서 각 군의 특징은 남

성만큼 뚜렷하지는 않았으며 대부분 60대와 70대에서 그 특성이 

나타났다. 

결론 : 우리는 나이를 보정한 각 변수의 값으로 대상자를 군집했을 

때 노화의 기관별 군집 패턴을 확인할 수 있었으며 이 패턴은 각 

연령별로 일정한 방향성을 가지고 유지되었다.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

주요어 : 노화, 생체나이, 군집분석 

학번 : 2011-23807 
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서   론 

 

노화에 관한 여러 연구 중 가장 흔히 알려진 연구 중 하나는 나

이와 상관관계가 높은 바이오마커를 찾아 이를 토대로 생물학적 연

령을 측정하는 것이다.(1-5) 이러한 생물학적 연령 측정 연구들의 

기본 가설은 비교적 건강한 성인에서는 이렇게 측정한 생물학적 연

령이 실제 나이보다 본인의 실제 건강상태를 더욱 잘 반영한다는 

것이다.(6) 생물학적 연령을 측정하는데 사용되는 바이오마커들은 

주로 나이가 들수록 점차 증가하거나 감소하는 회귀식을 만족시키

는 마커들이다. (7)그 중에 가장 많이 사용되는 마커는 수축기혈압, 

혈색소, 폐기능지표, BMI, BUN등이 있다. (8) 이러한 마커들은 각

각의 마커들이 대표하는 신체 기관이 다양하다. 폐기능은 호흡기계

의 기능상태를 반영하며 혈색소는   혈액조혈기관의 기능상태를 반

영하고 수축기 혈압은 심혈관계의 기능상태를 반영하는 식이다. (2, 

9) 따라서 기존의 생물학적 연령 측정 연구는 신체의 노화 속도와 

상태가 시스템이나 기관별로 다르다고 할지라도 이의 영향을 총합

해서 생물학적 연령을 산출한다.(10) 그렇지만 과연 신체의 노화란 

여러 시스템이나 기관의 노화 속도를 총합해서 산출하는 것으로 적

절히 측정될 수 있는 것인가? 질환의 발생은 노화가 진행됨에 따라 

증가한다. 이러한 질환은 각 신체 기관 특이적으로 발생하게 된다. 
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질환이 노화의 스펙트럼안에 속한다면 신체의 노화는 기관별, 시스

템별로 다양하게 진행되는 것이 아닌가? 만약 이러한 노화 속도의 

기관별 차이가 사람들마다 다르다면 그 다름의 정도는 어느 정도일

까?  신체의 기관별 노화 속도의 차이가 사람들마다 공통으로 나타

나는 패턴이 있지 않을까? 우리는 이러한 질문에 대한 해답을 얻고

자 이 연구를 시행하였다. 
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방    법 

1. 연구대상자 

우리 연구는 2003년 9월부터 2007년 10월까지 서울대학병원 강남

센터에 내원한 수검자를 대상으로 시행하였다. 이 기간 중 전체 수

검자는 54,993명으로 남성은 29,131명, 여성은 25,532명이었다. 

이 중 정상적인 노화에 관련된 생체 지표를 분석하기 위해 남성과 

여성 모두 30세 미만 검사자 2,884명(남성1,327명과 여성 1,557

명)을 제외하였다. 그리고 각 나이별 검사자수가 10명 내외로 적었

던 76 이상 검사자(남성 329명, 여성 251명)을 추가로 제외하였다. 

그리고 전체 변수의 90%이상을 결측치로 가진 남성 1,572명과 여

성 1,878명을 다시 제외하였다. 따라서 최종 분석에 포함된 검사자

는 남성 26,085명, 여성 21,846명이었다.(그림1, 2)  

 

2. 생물학적 지표 

시스템 별 노화를 측정하기 위해서 우리가 이용한 변수는 모두 

수치형 변수였다. 전체 대상자의 검사 중 수치형 검사 결과치는 모

두 228개였다. 연구 대상자는 건강 관리 및 질병 조기 발견을 위한 

건강검진 수검자로 수행받은 검사 종류가 매우 다양하였다. 그리고 

검사마다 결측치 비율도 매우 달라 결측치 비율이 높은 변수는 90% 



４ 

 

이상이었고 낮은 변수는 10% 미만으로 분포가 다양하였다. (그림 3) 

따라서 추후 분석을 위해 228개의 수치형 변수 중 남성과 여성 군

에서 결측치가  각각 70% 이상인 변수를 제외하여 최종 연구에 포

함된 변수는 남성 82개, 여성 80개였다. (그림 3,4, 표1) 

 

3. Filtering outlier 

각 변수별 분포도를 확인 후 다른 변수 값에서 멀리 떨어져 있는 

나홀로 값을 가진 경우에는 결측처리 하였다. 이렇게 결측처리 된 

값은 전체 대상자별 변수 값 중에 119개였다.  

 

4. Z-tranformation 

나이를 제외하고 남성의 82개 변수와 여성의 80개 변수를 각 나

이별 정규분포값으로 변환하였다.  즉, 특정 대상자 i의 나이를 k, 

변수를 j라 하고  k 나이인 사람들의 j 변수에 대한 평균을 μjk, 그 

변수의 표준편차를 σjk 라 할 때 정규분포 전환한 값을 Zjk라 하면 

대상자 i의 j변수값 r에 대한 정규본포값은 아래와 같은 공식에 의

해 계산되었다. 

    
  μ

  
 

σ
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5. 상관관계의 방향성 반영 

분석에 포함된 변수 중에 남성에서 나이와 양의 상관관계를 보인 

변수는 39개, 음의 상관관계를 보인 변수는 43개였다. 이중 상관관

계가 통계적으로 유의하지 않았던 변수는 5개였다. (RBC, TCO2, 

Basophil, ANC, MPV) 여성에서는 상관관계의 방향이 양인 변수는 

54개, 음인 변수는 27개였다. 여성에서 나이와의 상관관계가 통계

적으로는 유의하지 않았던 변수는 9개 ( body_mineral, WBC, RBC, 

platelet, monocyte, eosinophil, TSH, CA19-9, AFP) 였다. 우리

는 나이가 들수록 변수의 정규분포값도 증가하도록 변형된 변수의 

테이블을 만들어 추후 분석에 이용하고자 하였다. 따라서 통계적 유

의성에 상관없이 나이와 상관관계가 양의 값을 가진 변수는 그대로 

정규분포 값을 이용하고, 나이와 음의 상관관계를 가진 변수값에는 

-1을 곱하여 변수의 변화 방향을 역으로 취하였다. (그림 5) 

 

 

 

6. Self Organizing Map clustering 

우리는 앞의 과정에서 전체 환자의 각 변수에 대한 값을 자신의 

나이에 대한 정규분포값으로 전환하였고 이후 각 변수의 유사도에 

따라 계층적 군집 분석을 시행하여 그 결과대로 변수를 정렬하여 
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SOM(Self Organizing Map) 분석을 시행하였다.  SOM은 신경회로

망(neural network) 모델을 이용한 군집 분석 방법으로 중심값을 

이차원 격자상에 배치하고 특정 객체를 임의로 선택하여 그 개체가 

속한 중심값과 이웃 관계에 있는 중심값의 위치를 갱신하는 과정을 

반복한다. 이 과정을 중심값의 좌표가 일정값에 수렴할 때까지 반복

함으로써 군집분석을 시행하게 된다.(11) 적절하게 우리의 대상자

를 표현할 수 있는 SOM cluster의 개수를 찾기 위해 2개에서 15개

까지 여러 개의 군집으로 데이터를 분석해 보았다. 분석에 사용한 

도구는 R package중 kohonen package를 이용하였다. (12) 최종적

으로 우리 데이터를 가장 잘 표현할 수 있는 cluster의 수를 3개로 

선택하였고 이후 남성과 여성 모두에서 3군으로 분석을 진행하였다.  

 

7. Statistical analysis 

  SOM 분석을 통해 나눈 남, 녀 각 3개의 군에 대해 각 변수별 차

이를 알아보기 위해 ANOVA test를 수행하였다. 그리고 어떤 군 사

이에 실제 차이가 있는지 알아보기 위해 post hoc test로 

TukeyHSD test를 이용하였다. 통계적으로 유의한 정도는 제 1종 

오류가 0.05% 이하인 경우로 정의하였다. 모든 통계분석은 R 

version 3.0(13)을 이용하였다.  
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결    과 

 

1. 변수의 계층적 군집 분석  

남성의 82개 변수와 여성의 80개 변수에 대해 각 나이별로 표준

화 한 값에 나이와의 상관관계를 반영한 표준화 점수를 이용하여 

계층적 군집분석을 수행하였다. 남성과 여성에서 약간의 차이가 나

타났는데, 남성에서는 안압과 혈당이 근접한 관계를 보였으며 여성

에서는 안압과 혈압이 근접한 관계로 나타났다. 또한 여성에서는 체

지방과 혈당이 가까웠다면, 남성에서는 체지방과 혈압이 더 가까운 

관계를 나타내었다. (그림 6) 

 

2. 자기조직화 형상 지도(Self Organizing Map, 

SOM) 분석 

SOM의 결과 3개의 군으로 나누었을 때 남성에서는 하나의 군에 

약 46.4%(12,108명)의 대상자가 할당되어 주요 군이 있었으며 나

머지 2군에는 각각 33.2%(8,655명)와 20.7%(5,411명)의 대상자

가 분포되었다. 여성에서는 제 1군에 9,173명, 제 2군에 9,054명, 

제 3군에 3,617명이 분류되어 각각 42%, 41.5%, 16.5%의 대상자 

분포를 보였다. (그림 7)  
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남성과 여성의 변수에 차이가 있었기 때문에 두 성별의 SOM 군

집 결과를 비교하기 위해서 여성에서 남성에는 없었던 CA19-9 변

수를 제외하고 남성에서는 PSA, PCT, MPV를 제외하여 각 79개의 

변수에 대해 SOM 결과를 도식화하였다. (그림 8) 이때 도식화에 

사용된 변수값은 표준화되고 나이 방향을 반영한 점수의 각 변수별 

평균값이다. 남성과 여성 모두에서 두드러지는 특징을 보인 변수는 

체성분 분석 중 근육량을 나타내는 지표인 body mineral, Basal 

metabolic rate, ICF, body protein, skeletal muscle mass, height, 

ideal body weight 였다. 또한 그리고 남성에서는 체지방과 내장지

방을 나타내는 visceral fat과 body fat mass, BMI 지표와 대사지표

인 TG, HDL cholesterol, glucose, HbA1C에서 특징을 보였는데 

체지방 량이 적으면 대사 지표가 낮았다. 여성의 제 1 군은 근육량

이 많고 지방량은 적으며 안압과 혈압이 높으며 청력이 좋지 않은 

패턴을 보였다. 여성 제 2군은 혈압이 낮고, 간수치도 낮으며 청력

이 좋고 근육과 지방량이 적은 패턴을 보였다.  여성 제 3군은 근육

량과 지방량이 많으며 간수치가 높고 청력이 좋지 않으며 백혈구 

수치가 높고 혈당이 높았다.  남성 제 1군은 안압은 높지만 혈압은 

낮았으며 혈당이 낮고 지방과 근육이 적으며 시력과 청력이 좋지 

않았다. 남성 제 2군은 백혈구 수치가 높았고 지방량이 많으며 청력

이 좋지 않고 근육량은 많으며 대사지표가 좋았다. 남성 제 3군은 
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혈당과 혈압이 높고 체지방량과 근육량이 많으며 시력과 청력이 좋

았다.  

3군으로 나눠진 대상자의 변수 값의 실제는 나이에 따라 어떻게 

달라지는지를 분석해보았다. 남성에서는 82개 변수 중 78개의 변수

가 ANOVA에서 차이를 보였으며 여성에서는 80개 변수 중에서 74

개의 변수가 차이를 보였다. 남성에서 각 군별 차이를 보이지 않는 

변수는 CA19-9, auditory finction test –  4000hz (left), AFP, 

pH 검사가 있었다. 여성에서 차이를 보이지 않는 6개 변수는 

CA19-9, AFP, RBC, TSH, TCO2, pH변수였다. 우리는 이러한 군

간 변수 값의 차이가 각 군을 구성하고 있는 여러 연령의 사람들 

중에서 특정 연령군의 차이로 인한 것인지 알아보기 위해 각 군을 

구성한 대상자를 10세 나이 단위로 나누어 각 나이별 평균 값에 대

해 다시 Anova 분석을 시행하였다. 즉, 남성과 여성군을 각각 

30~39세, 40~49세, 50~59세, 60~69세, 70~75세로 나누어 이 연

령군이 SOM으로  나눈 3개의 군집안에서 어떻게 변수값의 차이를 

보이는 지 확인하였다. 남성에서 각 연령군별 인원수는 30대 5,694

명, 40대 8,710명, 50대 7,200명, 60대 3,767명, 70대 694명이었

고 여성에서 각 연령군별 인원수는 30대 4,867명, 40대 6,817명, 

50대 6,587명, 60대 3,060명, 70대 515명이었다. 그 결과 여성에

서는 대부분의 군간 차이가 60~70대의 차이로 인한 것으로 나타났
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다. (그림 9, 10)  
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본 연구는 많은 환자와 변수의 군집 분석을 통해 노화에 따른 인

구 집단의 특성이 뚜렷하게 구분되는지에 관한 연구이다. 우리의 분

석 결과에 따르면 비교적 뚜렷한 패턴이 나타났다. 특히 남성의 대

사지표와 간질환 지표에서 두드러졌으며 또한 혈색소와 면역세포 

수치의 변화도 뚜렷했다. 가장 눈에 띄는 결과 중 하나는 시력과 청

력 등 신경기능검사와 체성분 지표가 밀접하게 관련되었다는 사실

이다. 특히 남성에서 체질량 지수가 높은 군에서 시력과 청력이 모

두 좋았다. 그리고 여성에서는 전체 연령에서 모두 차이를 보이지는 

않았지만 역시 근육량이 많은 군에서 시력과 청력이 좋았다. 이러한 

결과는 신경계와 골격계의 발달과 노화가 함께 진행함을 알려준다. 

추후 연구를 통해 기관별 노화의 연관성을 밝히려는 노력이 필요하

다.  

노화의 원리와 각 개체 별 노화의 속도의 차이에 대한 기존 연구

에는 크게 2가지 가설이 있다. 하나는 노화가 이미 내재되어 있는 

프로그램된(programmed) 과정이라는 가설이다.(14, 15) 이러한 

가설을 지지하는 발견은 특정 유전자의 활성이나 억제가 수명에 영

향을 주고(16),  ROS 등의 oxidative stress 가 DNA에 손상을 주

는 것이 노화의 원인이며(17),  칼로리 섭취 제한이 대사상태를 낮
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추어 생식을 억제하고 수명을 연장시키며 칼로리 섭취가 늘어나면 

다시 수명이 줄어든다는 것이다.(18) 두 번째 가설은 노화는 프로

그램된 과정이 아니라는 것이다. (19) 이 두 번째 가설을 설명하는 

여러 가설이 또한 많이 있다. 대표적으로 노화 현상은 많이 써서 닳

은 신체의 반응이라는 가설(wear and tear theory)(20), 개체가 생

식에 성공한 후에는 선택의 압력에서 자유로워지기 때문에 나이든 

개체에서 발생하는 변이의 유전이 축적되기 때문이라는 가설

(mutation accumulation theory)(21),  젊은 개체에는 유리한 쪽

으로 작용하는 변이가 나이 든 개체에는 노화를 진행시키는 작용을 

하여 노화를 일으킨다는 가설(trade-off theory)(22), 그리고 개체

의 한정된 자원 이용으로 인해 생식과 생명유지 및 기능에의 투자

가 변이의 수리, 젊음의 유지에 대한 투자보다 적기 때문이라는 가

설(disposable soma theory)(23) 등이다.  이 두 가설 중 어떤 가

설이 인체의 노화를 더 잘 설명하는지는 아직까지 명확하지 않다. 

본 연구의 결과는 인구 집단에서 노화의 진행이 시스템 기관별로 

특정 패턴을 보인다는 것을 보여주었다. 이는 프로그램된 노화의 진

행을 시사하는 것이다. 즉, 신체의 발달이 프로그램되어 일어나는 

것과 마찬가지로 노화 역시 내제된 프로그램에 따라 진행된다는 것

이다.  

이 연구는 일개 대학병원의 건강검진 자료를 이용했기 때문에 전
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체 인구 집단에 일반화 하기 어렵다는 한계가 있다. 또한 노화의 진

행에 크게 영향을 줄 수 있는 경제력, 직업 등의 인구사회학적 요인 

및 질환 및 치료이력, 여성의 경우 생식 및 폐경력 등을 같이 분석

하지 않았기 때문에 해석에 매우 주의가 필요하다.  

하지만 노화의 진행 패턴을 대규모 인구 집단에서 분석해 본 최

초 연구로서 연구 자체에 의의가 있다고 할 수 있으며 추후 여러 

인구 사회학적 요인을 보정하여 분석하여 실제 노화의 패턴이 지속

되는지 알아볼 추가 연구의 초석이 되었다고 할 수 있다.  앞으로 

전체 인구 집단을 대표할 수 있는 대상자를 분석하여 인간 집단 내

의 노화 패턴이 어떻게 진행되는지 보는 것은 중요한 연구 분야가 

될 것으로 기대한다. 
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< Figure 1> Selection flow of study participants 
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<Figure 2> Age distribution of men and women 
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<Figure 3> Selection flow of study variables 

 

 

Total variables 777 

Numeric variables 228 

Men with missing 

rate<70% : 82 

Women withh missing 

rate < 70% : 80 

Charater type variables 

147 

Text type variables 

402 
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<Figure 4> Missing rate, before and after filtering by highly missed variables, both men and women 

 



１８ 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

<Figure 5> Analysis flow of study variables 

 

filtering outlier 

Z standardization 

Reflect  the direction of age-correlation 

Men  (+) 39, (-) 43,  Women (+) 54, (-) 27   

hierarchical clustering and sorting by variables 

SOM clustering 
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<Figure 6> SOM clustering result of both men and women
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<Figure 7 > Hierarchical clustering of variables in men and women 
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<Figure 8> Sorting variables by women’s hierarchical cluster result to compare gender difference of 

clustering pattern for the mean of Z scores 
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<Figure 9> Heatmap of age-adjusted Z scores of 79 variables at each age group in men 
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<Figure 10> Heatmap of age-adjusted Z scores of 79 variables at each age group in women 
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Men Women 

No Variables Mean SD No Variables Mean SD 

1 age 48.74 10.35  1 age 48.73 10.35  

 2 MCHC 33.69 1.04  2 RDW 12.8 1.22  

3 Tbil 1.22 0.48  3 MCHC 33.01 1.23  

4 AFP 5.35 67.09  4 Hb 13.16 1.15  

5 Alkphos 66.72 19.97  5 Hct 39.85 3.10  

6 rGT 46.17 50.30  6 MCV 92.91 5.10  

7 GOT 26.75 16.47  7 MCH 30.69 2.19  

8 GPT 32.01 28.61  8 Platelet 245.64 55.10  

9 PDW 12.99 2.14  9 CA125 10.57 15.00  

10 BUN 13.93 3.52  10 BUN 12.5 3.52  

11 Creatinine 1.13 0.16  11 Uricacid 4.42 0.94  

12 CA19_9 10.08 91.91  12 Creatinine 0.88 0.14  

13 CEA 1.73 1.06  13 Alkphos 61.22 20.60  

14 occpr_Lt 14.05 2.78  14 rGT 20.29 24.30  

15 occpr_Rt 13.88 2.75  15 GOT 22.31 16.13  

16 HbA1c 5.71 0.77  16 GPT 20.12 22.54  

17 Glucose 103.5

8 

22.80  

17 Chol 194.12 34.71  

18 WBC 2.78 3.28  18 Calcium 9.18 0.39  
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19 RBC 3.3 3.22  19 TProtein 7.19 0.40  

20 Seg.neut. 54.54 9.09  20 occpr_Lt 13.14 2.59  

21 ANC 3386.

22 

1330.53  

21 occpr_Rt 12.98 2.58  

22 ESR 5.9 7.28  22 SBP 114.15 18.13  

23 hsCRP 0.17 0.50  23 DBP 72.16 12.29  

24 Phosphorus 3.6 0.60  24 CA19_9 11.54 50.79  

25 aud_4000_rt 33.52 21.20  25 CEA 1.43 0.83  

26 aud_4000_lt 35.49 21.52  26 aud_1000_lt 19.93 13.19  

27 aud_2000_lt 21.94 15.26  27 aud_500_lt 18 12.17  

28 aud_1000_lt 20.01 12.91  28 aud_2000_lt 21.6 13.87  

29 aud_500_lt 17.93 11.98  29 X.aud_4000_lt 23.35 15.60  

30 aud_2000_rt 22.92 14.57  30 aud_1000_rt 21.82 12.71  

31 aud_1000_rt 21.21 12.81  31 aud_500_rt 18.69 11.71  

32 aud_500_rt 18.06 11.80  32 aud_4000_rt 23.09 15.25  

33 PSA 1.14 1.21  33 aud_2000_rt 23.56 13.25  

34 FreeT4 1.29 0.31  34 Phosphorus 3.87 0.62  

35 Platelet 233.2

6 

51.24  

35 nearvisionRt 0.27 0.23  

36 PCT 0.23 0.05  36 nearvisionLt 0.28 0.25  

37 Hb 15.55 1.07  37 Monocyte 6.97 1.90  
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38 Hct 46.16 3.01  38 Eosinophil 2.36 2.10  

39 Calcium 9.34 0.39  39 visionRt 0.78 0.27  

40 TProtein 7.26 0.40  40 visionLt 0.78 0.27  

41 Albumin 4.43 0.26  41 body_mineral 2.8 0.29  

42 TSH 1.89 4.11  

42 BMR 

1215.6

7 

86.95  

43 SBP 121.2

9 

18.51  

43 ICF 19.03 1.99  

44 DBP 80.99 12.14  44 body_protein 7.61 0.76  

45 Waist 86.97 7.72  

45 

skeletalmuscle

mass 

20.36 2.61  

46 BMI 24.48 2.75  46 Ht 157.99 5.34  

47 Wt 71.17 9.45  47 IdealbodyWt 53.46 4.05  

48 VisceralFat 105.1

3 

20.04  

48 K 4.32 0.39  

49 X.bodyabfat_

percent 

0.89 0.21  

49 X.Na 141.56 2.21  

50 bodyfat_perc

ent 

22.52 4.57  

50 Cl 105.48 2.23  

51 bodyfatmass 16.37 4.84  51 ECF 9.88 1.05  

52 Uricacid 6.2 1.25  52 Edema 0.34 0.01  
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53 Chol 196.4

4 

33.49  

53 Basophil 0.53 0.37  

54 TG 136.5

3 

89.16  

54 ANC 

3083.3

4 

1241.3

2  

55 Lymphocyte 33.97 8.02  55 Seg.neut. 55.96 9.43  

56 Monocyte 7.59 1.96  56 X.Lymphocyte 34.18 8.45  

57 HDLChol 49.41 11.62  57 AntiHBs 256.79 351.68  

58 MCV 94.02 4.09  58 HbA1c 5.61 0.59  

59 MCH 31.67 1.56  59 Glucose 95.44 15.73  

60 pH 6.38 0.79  

60 

bodyfat_perce

nt 

29.07 5.11  

61 K 4.44 0.38  

61 

X.bodyabfat_p

ercent 

0.86 0.06  

62 TCO2 28.43 2.63  62 Waist 81.42 8.11  

63 AntiHBs 214.3

7 

323.04  

63 Wt 55.76 7.29  

64 nearvisionRt 0.32 0.27  64 VisceralFat 71.39 22.34  

65 nearvisionLt 0.32 0.30  65 BMI 22.37 2.93  

66 visionRt 0.84 0.27  66 bodyfatmass 16.39 4.63  

67 visionLt 0.85 0.27  67 TG 92.49 54.35  

68 RDW 12.62 0.79  68 HDLChol 59.26 13.81  
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69 MPV 10 1.48  69 Tbil 0.95 0.36  

70 SG 1.02 0.01  70 ESR 9.84 10.15  

71 X.Na 141.4

8 

2.10  

71 hsCRP 0.11 0.34  

72 Cl 104.5 2.33  72 PDW 12.67 2.33  

73 Eosinophil 3.35 2.88  73 Albumin 4.29 0.24  

74 Basophil 0.54 0.36  74 AFP 4.51 17.45  

75 Edema 0.33 0.01  75 TSH 2.26 3.94  

76 Ht 170.4

2 

5.75  

76 FreeT4 1.16 0.34  

77 BMR 1551.

07 

139.28  

77 WBC 4.22 4.33  

78 body_mineral 3.68 0.36  78 RBC 3.64 4.78  

79 skeletalmuscl

emass 

30.98 4.14  

79 SG 1.02 0.01  

80 ICF 26.91 3.02  80 TCO2 28.24 2.54  

81 body_protein 10.76 1.20  81 pH 6.56 0.92  

82 IdealbodyWt 66.25 5.98  

83 ECF 13.57 1.66  

 

<Table 1> Mean and standard deviation of each variable 
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Abstract 

 

Introduction : Research on aging have been conducted mainly 

focused to distinguish between the disease and health status 

and estimate biological age. In this study, we were plan to find 

out whether the progress of aging is global in whole human 

organ system, or according to the individual characteristics of 

each organ or system by proceeding at different speeds.  And 

if so, we were planned to find out these patterns are in common 

among general people.  

Methods : Both 28,532 men and 24,810 women which were 

over the age of 26 and under the age of 83 who were admitted 

to Kangnam Health Examination Center of Seoul, Republic of 

Korea from 2003 to 2007, were enrolled in this study. We have 

selected 70 the numeric variables for men and 59 for women 

which represent physical function and blood and urine 

chemistry result. 

 Result : We normalized and transformed the variables at each 

age to analyze the age-adjusted variable rank of each subject.  

And we operated SOM clustering by these transformed values 



35 

 

and hierarchical clustering for each subject. 

 Conclusions : We identified the cluster pattern of each subject 

by age-adjusted value which show some cluster have distinct 

pattern of variables compared to their own age. 
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