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이전 연구에서 제안했던 한글 표절 탐색 시스템(DEVAC)은 유전체의 상동성을 찾아내는 방법을 응용

하여 사용하고 있다[1,2]. 문서를 표절할 경우 문장이 변해가는 과정이 유전체가 진화해나가는 모습과 

유사하다는 아이디어를 기반으로 어절을 유전자로, 문장의 순서를 유전자의 서열로 각각 대응시켜 유전

자의 상동성을 검색하는 알고리즘을 적용시켰다. 이 유전자 상동성 검색 알고리즘으로 BLAST 방법을 

사용하여 많은 대용량의 문서들 간의 표절 탐색을 빠른 시간 내에 정확하게 할 수 있게 된다[3]. 

BLAST 방법은 유전자에 삽입과 삭제가 발생할 때에도 그 상동성을 정확하게 탐색해주는 특징을 가지

고 있으며, 이를 응용하여 만든 DEVAC 시스템도 표절 탐색에 이와 같은 장점을 가지고 있다[4]. 

BLAST 방법으로 문장 사이의 유사도를 측정하기 위해서는 갭 비용 방법을 사용하고 있으며, DEVAC 

시스템은 단위 갭 벌점 모델을 사용하고 있다[5]. 본 논문은 이 갭 비용 방법을 더 나은 방법으로 변경

하여 표절 탐색 시스템에 적용하고자 한다. 그리고 이 방법의 Specificity값과 Sensitivity값을 이전 방

법의 해당 값들과 비교하여 시스템 성능의 향상을 증명하고자 한다. 또한 실험을 통해 구한 최적 파라미

터 값을 이용하여, 실제 데이터에서 어파인 갭 벌점 모델이 어떤 영역에서 기능이 향상되는지를 보이고

자 한다.

기존에 DEVAC 시스템이 사용하고 있는 갭 비용 방법은 단위 갭 벌점 모델로서 갭의 길이에 비례하

여 벌점이 증가하는 방식이다. 이에 비해 새로 제안하고자 하는 방식은 어파인 갭 벌점 모델 방식으로 

갭의 시작 부분에 비해 이후 갭에 대해서는 낮은 벌점을 부여하여 좀 더 노이즈에 강하지만 계산량은 

크게 증가하지 않아 실용적인 알고리즘으로 평가받고 있다.

그림 1. 파라미터 값에 따른 specificity
          

그림 2. 파라미터 값에 따른 sensitivity
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생물정보학에서 사용하는 서열 정렬 방법을 한글 문서에 적용하기 위해서 기존 모델을 수정하여 시

스템에 적용하였으며, 가장 좋은 성능을 얻기 위해 최적 파라미터 값을 구하였다. 그림 1, 2는 어파인 

갭 벌점 모델의 파라미터 값에 따른 specificity와 sensitivity를 나타내고 있다. GEPI(Gap Extend 

Penalty Insertion)는 두 번째 이후의 삽입 갭 벌점 값이며 GEPD(Gap Extend Penalty Deletion)는 두 

번째 이후의 삭제 갭 벌점 값이다. 이 두 벌점 값은 어파인 갭 벌점 모델에서 새로 생긴 파라미터 값으

로 두 값이 증가하여 5값에 가깝게 될 경우, 기존 모델과 동일하게 표절 탐색이 수행된다. 이 실험을 통

해 최적 파라미터 값을 찾았으며, 동시에 기존 시스템과 성능을 비교할 수 있었다. 그림 1, 2를 살펴 보

면 어파인 갭 벌점 모델을 적용할 경우, specificity와 sensitivity값 모두 증가하는 것을 알 수 있다. 

단위 갭 어파인 갭

유사 단어 68,998( 66%) 69,855( 55%)

다른 단어 12,082( 12%) 19,075( 15%)

삽입 단어 11,324( 10%) 21,009( 16%)

삭제 단어 12,072( 12%) 17,302( 14%)

합 계 104,476(100%) 127,241(100%)

표 1 단위 갭 벌점 모델 방식과 어파인 갭 벌점 모델 

방식에서 찾아낸 유사 영역을 구성하는 단어 비율

  표절 탐색의 성능을 알기 위해서는 실제 표절이 일어난 다량의 문서가 필요하다. 이를 위해 다양한 원

본 문서와 이를 순차적으로 표절한 문서들로 구성된 제작 표절 데이터를 제작하였다. 690개의 표절 데이

터를 제작하였으며, 이 데이터를 이용하여 표절 탐색을 수행하여 표 1과 같은 결과를 얻었다. 단위 갭 

벌점 모델 방식으로 시스템이 찾은 유사 영역은 총 104,476단어였으며, 유사한 단어는 68,998 개였으며, 

나머지 35,478개의 단어는 인위적으로 변경된 부분이었다. 이와 같이 표절이 일어날 때엔 삽입과 삭제, 

변형이 중요한 수단이며 이를 정확히 구별하여 찾는 것이 탐색 시스템의 성능에 많은 영향을 준다는 것

을 알 수 있다. 만약 제작 표절 데이터에서 유사한 단어의 수로만 문서의 유사도를 계산하게 된다면 실

제 유사도 값의 66%정도의 수치가 표시될 것이다. 어파인 갭 벌점 모델은 이와 같이 표절 영역을 찾는 

데 중요한 요소인 삽입, 삭제, 변형되는 단어들을 더 잘 찾기 위해 개선된 방법으로 일반 갭 방식과 동

일한 실험을 한 결과 약 22%정도의 유사 영역을 더 찾았다. 유사 단어는 857개를 더 찾았으며, 인위적

으로 변형이 일어난 부분은 21908개의 단어를 더 찾았다. 이는 삽입과 삭제, 변형을 통해 찾지 못했던 

유사 단어를 추가적으로 더 찾은 것이다. 표 1의 실험 결과를 통해 어파인 갭 벌점 모델이 삽입과 삭제, 

변형에 더욱 강건하며 표절 탐색 성능도 더욱 뛰어나다는 것을 알 수 있다.

  본 논문은 이전 연구에서 제안했던 한글 표절 탐색 시스템에 새로운 유사도 측정 방법을 적용하여 표

절 탐색 성능이 향상되는 것을 증명하였으며, 실제 데이터를 이용하여 더 나아지는 기능이 무엇인지를 

구체적으로 설명하였다. 단위 갭 벌점 모델은 삽입이나 삭제되는 어절의 크기가 작을 경우에만 삽입이나 

삭제된 문장 전체를 찾아 주지만, 클 경우에는 삽입이나 삭제된 문장에 의해 표절된 문장이 두 영역으로 

나눠져 탐색된다. 이에 비해 어파인 갭 벌점 모델은 삽입이나 삭제된 어절의 크기에 관계없이 이 같은 

문장을 찾아준다. 이를 다르게 본다면 단위 갭 벌점 모델은 지역적으로 표절을 찾는다고 할 수 있을 것

이고, 어파인 갭 벌점 모델은 전체적으로 표절을 찾는다고 할 수 있다. 어파인 갭 벌점 모델의 가장 큰 

장점은 이와 같은 많은 장점을 가지면서 표절 탐색 시간이 단위 갭 벌점 모델과 거의 비슷하다는 것이

다.
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