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요       약 

지난 몇 년 동안 전염병 확산을 분석하기 위해 InfluSim 을 기반으로 한 시뮬레이션 모델에 대

한 연구가 진행되어 왔다. InfluSim 은 국내 각 지역의 인구 통계학적 특성과 인구 이동 등을 고려하

지 않는 한계점이 있다. 이러한 이유로 InfluSim 에 의한 시뮬레이션 결과로부터 전염병 확산에 대한 

방역 대책을 마련하는 것은 부적절한 측면이 있다. 이러한 문제점을 극복하기 위해, 우리는 패치 모

델을 개발하였다. 패치 모델은 전국을 16 개 권역으로 나누어 각 지역의 인구 통계학적인 특성을 고

려하고, 각 지역 간의 인구 이동을 고려한다. 패치 모델은 InfluSim 모델을 기반으로 하고, 16 개 지

역의 인구 통계학적 특성 및 지역 간의 인구 이동량을 네트워크 모델로 보완하였다. 본 논문은 패

치 모델 기반의 시뮬레이션 시스템에 대해 서술한다.  

 

1. 서론 

전염성이 높은 질병은 사회 경제적 손실을 유발시

키므로 이에 관한 발생 예측과 통제의 필요성이 점점 
높아져 가고 있다. 국내에서는 이에 대비하기 위해 
InfluSim[1]을 이용한 민감도 분석을 통해 우리나라의 
현실에 적합한 역학 모델을 연구한 바 있다. InfluSim
은 전국을 하나의 단위 지역으로 간주한 수학적 모델

로 각 지역의 인구 통계학적 특성 및 인구 이동량을 
고려하지 않기 때문에, InfluSim 에 근거하여 전염병에 
대한 효과적인 대응책을 찾기엔 무리가 있다. 이러한 
문제점을 해결하기 위해 InfluSim 에 근거한 패치

(patch) 모델을 개발하였다. 패치는 공간에서 특정 종
이 서식할 수 있는 지역을 말하며, 패치 모델[2]은 불
연속적인 패치 공간에서 연속적인 시간에 따른 모델

을 연립 상미분 방정식으로 나타낸 것이다.  
본 논문에서 우리는 한국적 특성을 반영한 패치 모

델 기반의 전염병 시뮬레이션 시스템에 대해 서술한

다. 제안된 패치 모델은 전국을 16 개 지역으로 나누

고 각 지역 내의 감염율, 지역 간의 인구 이동에 의
한 감염율, 각 지역의 인구 통계학적 특성 등을 고려

하였다. 이에 근거하여 개발된 패치 모델 기반의 전
염병 시뮬레이션 시스템[3]은 시간에 따른 질병 전파

의 방향, 질병의 확산 정도, 지역별 환자수 등을 계산

할 수 있다. 
본 논문의 구성은 다음과 같다. 2 절에서 국내의 지

역적 특성을 고려하여 설계한 패치 모델을 서술하고, 
3 절에서 이러한 패치 모델에 근거하여 개발된 전염

병 시뮬레이션 시스템을 간략히 소개한다. 4 절에서 
패치 모델에 관련된 해외 연구를 소개하고, 5 절에서 
끝맺는다.  

 
2. 패치 모델 

우리가 제안하는 패치 모델은 전국을 16 개 지역으

로 나누어, 각 패치 집단에 InfluSim 을 적용하고, 패
치 간의 전염병 확산은 인구 이동량에 따른 감염율을 
고려한다. 각 패치의 인구 집단을 크게 S(susceptible, 
감염되지 않은 건강한) 집단, E(exposed, 잠복기 상태) 
집단, I(infectious, 전염성이 있는) 집단, D(death, 병에 
의한 사망) 집단, C(convalescent 전염성이 없는) 집단, 
W(medical help) 집단, 그리고 R(recovered, 치료되어 
면역이 생긴) 집단으로 나눈다. 또한 E, I, R 의 각 집
단을 병의 진행 단계나 전염성 정도(contagiousness)에 
따라 세부적인 단계로 다시 나눈다. 그림 1 은 각 패
치 내에서 병의 진행 단계에 따른 인구 집단 간의 연
관 관계를 나타내는 기본 모델이다.  

 
(그림 1)  Patch 내의 기본 모델 
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S 집단에서 λ(감염율)만큼 감염되어 E 집단으로 
넘어 간다. E 집단은 진행 단계에 따라 7 단계로 나뉘

고, 마지막 두 단계는 전염성이 있는 단계이다. 이 단
계를 지나면 I 집단으로 넘어 가며, I 집단은 증상에 
따라 A(asymptotic, 무증상) 집단, M(moderately sick, 병
원에 가지 않는) 집단, V(very sick, 병에 의한 사망 가
능성이 있어서 병원에 가는) 집단 중 하나로 다시 분
류된다. 이들 3 집단은 전염성의 정도에 따라 19 단계

로 다시 분류된다. A 집단과 M 집단의 i 단계(i<19) 환
자들은 전염성의 변화로 (i+1)단계로 넘어가거나, 병
이 나아 R 집단으로 들어 간다. 19 단계의 환자는 다
음 단계 없이 R 집단으로 들어 간다. V 집단의 i 단계

(i<19) 환자들은 전염성의 변화로 (i+1) 단계로 넘어가

거나, 치료를 받게 되거나 질병통제 기관의 관리 하
에 놓인 W 의 i 단계로 가거나, 병으로 사망해 D 집
단으로 가거나, 회복기가 되어 C 집단에 속하게 된다. 
V 집단의 19 단계 환자는 치료를 시작해 W 의 19 단

계로 가거나, D 집단으로 가거나, C 집단으로 넘어 간
다. W 의 i 단계 환자는 전염성의 변화로 (i+1)단계로 
가거나, D 집단으로 가거나, C 집단으로 간다.  

패치 모델은 패치 내의 기본 모델 이외에도 16 개 
패치 간의 인구 이동량에 따른 감염율을 고려한다. 
감염율 λ 에 영향을 미치는 집단은 전염성이 있는 집
단으로, E 집단의 6 단계와 7 단계, A 집단, M 집단, V 
집단을 모두 포함하는 I 집단이다. W 집단은 전염성

은 있지만 격리되어 있으므로 감염율에 영향을 미치

지 않는다. 이렇게 하여 16 개 지역별로 인구 전체 집
단을 총 87 개의 소집단으로 구성하였다. 이들 소집단 
중에서 C, W, D 집단은 다른 지역으로 이동하지 않는

다.  
각 지역 간의 인구 이동량을 모델에 반영하기 위해 

Hyman 의 도시 간 인구 이동량을 표현하는 식을 응
용하였다. 이렇게 만들어진 k 지역(k=1,2,…16)의 수리 
모델은 아래 (1)~(9)와 같다. 지역 간의 인구 이동량을 
나타내는 행렬 M 은 다음과 같다. 여기서 mij 는 단위 
시간당 지역 i 에서 지역 j 로 이동하는 인구수이다.  
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(1) S 집단 
S 집단의 시간에 따른 변화량을 식으로 나타내면,  

kkkk

k

kjjjj

j

j
jk

kk
k

DWCN

S
m

DWCN

S
mSt

dt

dS





 



16

1

)(

이며, 여기서 
jjjj

j

j
jk

DWCN

S
m




16

1

은 다른 

지역에서 유입되는 S 집단의 총 사람수이며,  

kkkk

k

k DWCN

S
m


는 다른 지역으로 유출되는 

S 집단의 총 사람수이다. Nk는 각 지역 내의 인구이며, 




16

1j
jkm 이다. 

 
(2) E 집단 
E 집단은 다시 7 단계로 나뉘는데 6,7 단계에서는 

잠복기 상태임에도 다른 사람에게 전염시킬 수 있는 
감염력이 있는 단계이다.  
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다른 지역에서 유입되는 총 사람수이며, 
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는 E 집단에서 다른 지역으

로 유출되는 총 사람수이다. 
 
(3) A 집단 
A 집단 사람은 자연 회복에 걸리는 시간은 연령에 

따라 다르다. 병의 진행 정도에 따른 전염성 정도에 
따라, A 집단을 19 단계로 나눈다. 
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19 은 A 집단에서 다른 지역으

로 유출되는 총 사람수이다. 
 
(4) M 집단 
M 집단의 사람이 자연 회복에 걸리는 시간은 연령

- 1466 -

제34회 한국정보처리학회 추계학술대회 논문집 제17권 2호 (2010. 11)



에 따라 다르다. 병의 진행 정도에 따른 전염성 정도

에 따라 M 집단을 전염성 정도에 따라 19 단계로 나
눈다. 
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는 M 집단에서 다른 지역으

로 유출되는 총 사람수이다. 
 
(5) V 집단 
V 집단을 병의 정도에 따라 19 단계로 나눈다. 


 





16

1

11
17

1 )()(
j

kkkk

k

kjjjj

j

jk
k

V
k

k

DWCN

V
m

DWCN

V
mVEVc

dt

dV 
 


 





16

1

22
221

2 )()(
j

kkkk

k

kjjjj

j

jk
kkk

V

k

DWCN

V
m

DWCN

V
mVVV

dt

dV 
 


 





16

1

33
332

3 )()(
j

kkkk

k

kjjjj

j

jk
kkk

V

k

DWCN

V
m

DWCN

V
mVVV

dt

dV


 

  


 





16

1

1919
191918

19 )()(
j

kkkk

k

kjjjj

j

jk
kkk

V

k

DWCN

V
m

DWCN

V
mVVV

dt

dV


 

여기서 
 

16

1j
jjjj

j
z

jk DWCN

V
m 는 V 집단으로 

다른 지역에서 유입되는 총 사람수이며, 

kkkk

k
z

k DWCN

V
m


는 V 집단에서 다른 지역으

로 유출되는 총 사람수이다. 
 
(6) W 집단 
이 집단의 사람은 병의 진행 정도에 따른 전염성 

정도에 따라 19 단계로 나눈다. 이 집단의 사람들은 
다른 지역으로 유출되거나 다른 지역에서 유입되는 
인구는 없다.  
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(7) C 집단 
이 집단의 사람은 회복기에 있으며, 유출 또는 유

입되는 인구는 없다. 
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(8) R 집단 
이 집단의 사람은 회복되어 면역을 가진 사람이다. 
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R 집단의 총 사람수이다.  
 
(9) D (Dead Individuals) 
이 집단은 사망자 집단이다.  
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3. 전염병 시뮬레이션 시스템 

전염병 시뮬레이션 시스템[3]의 구조는 그림 2 와 같
다.  

 

 
(그림 2) 전염병 시뮬레이션 시스템의 구조 

 
Simulation Request Interface 는 사용자에게 시뮬레이

션 시나리오(초기 발생 지역, 단계별 감염력, 무증상 
기간, 경증 기간, 진료 시기, 사망률 등 모수값)를 설
정하여 시뮬레이션을 요청하고, 그 시뮬레이션 결과

를 볼 수 있는 웹 인터페이스를 제공한다.  
Simulation Interface 는 Simulation Request Interface 와 

- 1467 -

제34회 한국정보처리학회 추계학술대회 논문집 제17권 2호 (2010. 11)



Server 사이에서 사용자의 시나리오와 시뮬레이션 결
과를 전달하는 기능을 한다. GIS Client Module 은 시뮬

레이션 결과를 지도 상에 도식하며, 이를 위해 애플

릿 구동을 위한 Java Runtime 을 포함하고 있다.  
Simulation Module 은 시나리오를 받아 패치 모델 기

반의 전염병 시뮬레이션 프로그램을 실행하여, 그 결
과를 DB 에 기록한다. GIS Server 는 모든 공간 연산을 
제공하며, 패치 모델이 필요로 하는 16 개 지역에 대
한 지리 데이터를 MapDB 에서 관리한다. 패치 모델

은 전국을 16 개 지역으로 나누고 이들 간의 인구 이
동을 고려하기 때문에, 각 지역별로 도식을 하기 위
해 MapDB 는 각 지역을 하나의 레이어로 하여 16 개 
레이어로 구성되어 있다.  

 
4. 관련 연구 

공중 보건 정책은 피해 예측 모델을 통해 병의 대
유행을 통제하는 데 달려 있다. InfluSim[1]은 비교적 
현실적이고 정확한 모델을 제시하고 있기 때문에 독
일과 스위스 등에서 공중 위생관리에 적용하기 위한 
기획 도구로 활용되고 있다. InfluSim 은 결정론적 모
델로서 고전적인 SEIR 모델에 나이군과 위험군의 요
소를 넣어 확장시킨 것으로, 이들 군 간의 전염은 접
촉 행렬(contact matrix)에 기초하고 있다. 나이군과 위
험군, 각 파라미터는 2005 년 독일의 상황에 맞게 설
정된 것이다.  

패치 간의 유동성을 고려한 모델

[4,5,6,7,8,9,10,11,12,13,13,15]에 대한 많은 연구가 있어 
왔다. 대표적인 두 가지만 소개하면 다음과 같다. 
Kermack 과 McKendrick[4]이 만든 가장 간단한 SIR 
모델은 각 집단의 인구가 무작위로 섞여 있다고 가정

한다. 전염병 전파의 초창기에 확산을 예측하기 위해

서는 무작위로 섞여 있지 않고 개인이 집단 사이를 
이동하는 모델이 필요하다. 물론, 도시 내에서 병이 
초기 단계를 지나고 나면 무작위로 섞여 있다고 가정

할 수 있다. 무작위로 섞인 모델은 광대한 지역에 인
구가 고르지 않게 분포한 경우에 질병 전파를 예측하

는 데에도 쓰인다. Rvachev 와 Longini[5]는 홍콩에서 
시작한 전염병이 비행기를 통해 다른 51 개 세계 주
요 도시로 퍼지는 Multi-city epidemic model 을 개발하

였다. 이 모델은 각 도시의 전염병 전파를 결정론적 
미분 방정식으로 모델링하였다. S 집단과 I 집단이 도
시 안에 무작위로 섞여 있다고 가정한다. 도시 간에

는 무작위로 섞여 있지 않다고 가정하는데, 이것을 
비행기에 의한 이동으로 모델링하고 있다.  

 
5. 결론 

우리는 전국을 16 개 지역으로 나누고 각 지역의 
인구 통계 정보와 지역 간의 인구 이동량에 근거하여 
한국의 특성에 적합한 패치 모델을 개발하였으며, 이
에 근거한 전염병 시뮬레이션 시스템을 개발하였다. 
이 시스템은 전염병 대유행에 대비하여, 사회 경제적 
피해 최소화 대책 마련에 필요한 기초 자료를 생산하

는 데 활용될 수 있다. 패치 모델은 전쟁터나 재난 

지역에서 시공간적인 개념으로 통제 역학을 표현하기

에 좋은 모델이다. 따라서 평시에 공중 보건학적 관
점의 대응책 마련뿐만 아니라, 전시에 생물학전에 대
비한 전략 마련에 활용하면 국가 안보에도 기여할 수 
있다. 
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