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1. 서론

   트리의 검색은 컴퓨터 응용 프로그램에서 매우 흔하게 

사용되는 연산 중 하나이다. 데이터베이스의 검색이나

[1,2], n-체 문제(n-body problem)[3], 유전자의 염기 

서열 검색[4], 단백질을 이루는 아미노산 서열 검색[5, 

6] 등 그 활용 분야는 다양하다. 트리를 구성하는 대표적 

방법으로 연결 리스트를 사용하는 방법이 있다. 하지만 

연결 리스트 트리를 사용할 경우 데이터의 지역성을 보장

하기 힘들다. 지역성을 보장하지 못하는 응용의 경우, 캐

시메모리의 효율적 사용이 어렵게 되고, 그 결과로 성능

상의 제약이 뒤따르는 경우가 일반적이다. 연결 리스트로 

구성된 데이터를 사용하는 응용 프로그램의 성능을 개선

하는 방법에는 FPGA를 사용하여 사용할 데이터 구조를 

효율적으로 재구성하는 방법[7] 등이 있다. 하지만 FPGA

를 사용하는 방법은 추가적인 하드웨어를 필요로 하므로 

트리 검색의 성능을 개선하고자 할 경우 검색할 데이터의 

지역성을 향상 시키는 것이 한 방법이 될 수 있다. 본 논

문에서는 트리를 DFS(Depth First Search)로 검색할 경

우 데이터 지역성을 향상 시킬 수 있는 배열 기반 트리의 

구조와 생성 방법에 대하여 기술한다. 본 논문의 구성은 

다음과 같다. 2장에서 연결 리스트 트리를 배열트리로 변

환하기 위한 데이터 타입의 변경과 배열 트리를 생성하는 

방법을 서술하며 3장에서는  연결 리스트 트리를 DFS로 

검색하는 경우와 배열 트리를 DFS, BFS(Breath First 

Search)로 검색하는 경우를 각각 비교한다. 4장에서는 결

론과 향후 연구방향에 대해 기술한다.

2. 연결 리스트 트리의 배열 트리 변환

   본 단락에서는 연결 리스트 트리를 배열 트리로 바꾸

는데 필요한 데이터 타입의 변경에 대하여 서술하고, 변

경된 데이터 타입에 저장 될 내용들을 계산하면서 연결 

리스트 트리를 배열 트리로 변환하는 방법을 설명한다.

2.1. 데이터 타입 변경

   연결 리스트 트리를 배열 트리로 변환하기 위해서는 

연결 리스트 트리의 노드들을 연결하는 링크에 대한 정보

를 배열 안에 저장해야 한다. 본 논문에서는 연결 리스트 

트리의 노드 데이터 타입 중 다른 노드를 가리키는 포인

터 변수를 배열의 인덱스를 가리키는 정수형의 변수로 대

체하는 방법을 사용한다. 연결 리스트 트리를 구성하는 

노드의 크기는 36바이트이다. 하나의 노드는 노드의 종류

를 나타내기 위한 정수형 변수와 노드가 포함하는 사각형

의 범위를 나타내기 위한 네 개의 정수형 변수를 가지며, 

다른 노드를 가리키는 포인터 변수 4개를 추가로 포함한

다. 배열 트리의 노드는 60바이트 크기를 가진다. 연결 리

스트 트리를 구성하는 노드에 자식 노드의 인덱스를 나타

내기 위한 정수형 변수 네 개를 추가하며, 노드 자신의 

인덱스와 부모 노드의 인덱스를 저장하는 정수형 변수 두 

개를 추가한다.

 배열 상에서 다른 노드를 가리키는 인덱스는 절대 주소

를 사용한다. 트리의 루트 노드는 배열의 첫 번째 노드에 

저장되고 인덱스는 0이다. 임의의 A 노드가 B 노드의 루

트 노드이고 배열 상에서 두 노드가 10개의 노드만큼 떨

어져 있다고 가정하자. 이때 상대적 주소를 사용하면 A는 

B를 가리키는 인덱스로 10을 저장한다. 절대적 주소를 사

용할 경우 A 노드는 자신의 인덱스에 10을 더하여 B를 
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(그림 2) 배열 트리 생성 의사코드 

가리키는 인덱스로 저장한다. 그림 1은 절대적 주소 지정 

방법과 상대적 주소 지정 방법을 이용하여 배열 상에서 

다른 노드를 가리키는 인덱스를 계산한 예이다. 그림 1에 

나타낸 트리를 배열 트리로 변환할 경우 각 트리의 노드

는 노드에 적혀있는 숫자를 인덱스로 하여 배열 트리에 

(그림 1) 절대 주소 지정 방법과 상대 주소 지정 방법

사상된다. 절대적 주소 지정 방법은 자식 노드를 가리키는 

인덱스로 배열 트리의 루트 노드로부터 자식노드까지의 

거리를 사용한다. 배열트리로 사상된 8번 노드는 루트와의 

거리가 8이고 6번 노드는 자식 노드의 인덱스로 8을 저장

한다. 상대적 주소 지정 방법은 배열 트리 상에서 자신과 

자식 노드의 거리를 인덱스로 저장한다. 예를 들어 6번 노

드는 8번 노드와 2만큼 떨어져 있다. 따라서 자식노드를 

가리키는 인덱스로 2를 저장한다.

2.2. 배열 트리 생성

   배열 트리는 연결 리스트 트리를 DFS 방식으로 검색

하면서 구성한다. 하위 노드로 진행할 때마다 새로운 노

드를 추가하고 인덱스를 하나씩 증가 시킨다. 증가시킨 

인덱스는 새로 생성한 노드의 인덱스를 나타낸다. 증가시

킨 인덱스와 노드의 데이터는 새로 생성된 노드에 저장한

다. 트리 노드가 자식 노드를 가지고 있을 경우 현재 노

드의 인덱스에 1을 더하여 자식 노드를 가리키는 인덱스

로 저장하고, 자식 노드에서 같은 과정을 반복한다. 

   그림 2의 의사코드을 사용하여 NODELIST를 헤드 노

드로 하는 1차원 연결 리스트를 생성하고 연결 리스트의 

노드들을 역순으로 저장하면 배열 구조의 트리가 생성된

다. 저장할 노드의 개수는 idxCnt 변수의 값으로 알 수 

있다.

   배열 트리를 생성한 경우 임의의 노드로부터 배열 트

리를 순차적으로 검색하는 연산은 트리를 DFS 방법으로 

검색하는 것과 동일한 효과를 가진다.

3. 성능 측정 및 평가

   트리의 생성이나 수정이 빈번한 경우 배열 트리는 많

은 수의 데이터 삭제나 복사, 이동 연산을 수행해야 한다. 

이러한 연산들에 소요되는 시간이 트리 검색을 효율적으

로 수행함으로써 얻을 수 있는 성능 개선 효과보다 크게 

되면 전체적인 프로그램의 성능을 저하시킬 수 있다. 따

라서 본 논문은 트리의 생성이나 수정보다 검색 연산이 

빈번한 경우에 초점을 둔다. 

3.1. 응용프로그램 소개

   수정이나 변경이 적고 검색이 빈번한 연산의 대표적인 

예로 DNA 염기 서열 검색, 단백질의 아미노산 서열 검색 

등을 들 수 있다. 이러한 검색의 특징은 대용량의 데이터

베이스를 질의에 따라 검색 하는 것이다. 대용량 데이터

베이스의 크기는 보통 CPU의 캐시 크기보다 크므로 한번 

사용 되었던 데이터가 다시 사용될 확률이 적다. 데이터 

검색 초기에 캐시 미스가 발생하는 상황을 반영하기 위하

여 질의의 시작 전에 캐시에 불필요한 값들을 채우고 데

이터베이스를 읽어 오도록 하여 성능을 측정 하였다. 본 

논문에서 사용하는 응용프로그램은 질의가 가진 공간 데

이터 범위 내의 노드들을 검색하는 작업을 수행한다. 공

간 데이터를 표현하는 방법에는 비조밀망(Sparse Mesh), 

쿼드트리(Quad Tree)[8]등이 있다. 본 논문에서는 포인

터 기반의 쿼드트리를 사용한다. 쿼드트리는 내부 노드

(internal node)와 잎사귀 노드(leaf node)로 나뉜다. 내

부 노드는 사각형의 공간 범위를 가지며 다른 내부 노드

나 잎사귀 노드를 자식 노드로 가질 수 있다. 내부 노드

는 자신의 범위를 다시 네 개의 공간 범위로 나눌 수 있
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(그림 3) 연결 리스트 트리와 배열 트리의 검색 성능 

비교

Array DFS Array BFS
Linked list 

DFS

L1 cache 

data miss
249 401 356

L2 cache 

miss
74.8 104 204.8

<표 2> 연결 리스트 트리와 배열 트리의 검색 시 

       발생하는 캐시 미스 횟수 비교 (단위 : 백만)

으며 각각의 범위는 자식 내부 노드의 범위가 되거나 잎

사귀 노드를 포함하는 범위가 된다. 검색은 루트노드부터 

시작하며 트리의 노드가 포함하고 있는 공간 범위 데이터

를 검사한다. 질의가 포함하는 범위와 내부 노드가 가진 

범위가 겹치는 부분이 있을 경우 하부 트리를 재귀적으로 

검사하며 질의의 범위 내에 있는 잎사귀 노드에 도달하면 

해당 노드의 번호를 출력한다. 만약, 질의가 포함하는 범

위와 내부 노드가 가진 범위가 겹치는 부분이 없다면 그 

하부 트리의 모든 노드들은 질의가 포함하는 범위와 겹치

지 않는다. 따라서 더 이상 범위가 겹치지 않는 노드의 

하부 트리로 검색을 진행하지 않는다.

3.2 성능 측정

   그림 3의 가로축은 실험을 하는데 사용한 데이터베이

스의 크기를 나타낸다. 각각의 숫자는 해당 트리를 구성

하는데 사용한 레코드의 개수를 나타낸다. 트리의 잎사귀 

노드들은 각 레코드에 대한 포인터나 정보를 저장한다. 

트리를 구성하는 전체 노드의 개수는 레코드의 개수와 범

위에 따라 달라지며 실험에 사용된 데이터는 표1에 나타

낸 개수만큼의 노드를 생성한다. 연결 리스트 트리를 구

성하는 노드와 배열 트리를 구성하는 노드의 개수는 같

다. 세로축은 트리 검색을 완료할 때까지의 경과 시간을 

나타내며 단위는 밀리 초(ms) 이다. 검색할 트리의 크기

가 커짐에 따라 연결 리스트 트리의 DFS 검색 시간은 점

점 증가한다. 배열 트리를 BFS 방식이나 DFS 방식으로

1k 4k 16k 128k 256k

노드 수 1,780 7,066 28,196 225,666 450,716

내부 노드 756 5,018 11,812 94,594 188,572

잎사귀 

노드
1,024 2,048 16,384 131,072 262,144

데이터 

크기

(kb)

104 414 1.652 13,222 26,409

<표 1> 트리를 구성하는 레코드 크기에 따른 트리 

노드의 개수

 

검색할 경우에도 검색 시간이 점점 증가하지만 트리의 크

기가 커질수록 연결 리스트 트리와의 검색 시간 차이가 

커짐을 볼 수 있다. 배열 트리는 DFS 검색에 적합하도록 

구성되어 있다. 하지만 BFS 방식으로 트리의 검색을 진행 

하더라도 연결 리스트로 구성된 트리보다 더 나은 성능을 

나타낸다. BFS 방식으로 트리를 검색할 경우 128K개의 

레코드를 사용하여 구성한 배열 트리의 검색 시 까지 

DFS와 유사한 성능을 나타낸다. 이는 메모리상의 트리 

노드를 접근할 경우 캐시 라인 크기만큼 데이터를 캐시 

메모리로 복사하고, 데이터가 캐시 메모리에서 쫓겨나기 

전에 재사용되기 때문에 128K크기까지의 배열 트리에서 

DFS와 BFS가 유사 한 성능을 보인다. 256K 이상의 레코

드를 사용하여 트리를 구성하는 경우 배열 트리 상에서 

DFS는 BFS의 두 배에 가까운 성능을 나타내며 같은 크

기의 연결 리스트 트리를 DFS로 검색할 경우와 비교하여 

배열트리의 DFS 검색은 4배에 가까운 성능 개선 효과를 

나타낸다. 

  표 2의 실험 결과에서 L1 데이터 캐시와 L2 캐시의 미

스가 발생 횟수가 배열 트리를 사용한 DFS 검색일 때 가

장 적은 것을 확인할 수 있다. 또한, 표 2와 그림 3으로부

터 L1 캐시의 미스 발생은 배열 트리의 BFS 검색이 연결 

리스트 트리보다 더 많지만 L1 캐시 미스는 L2 캐시의 

미스보다 페널티가 적기 때문에 배열 트리의 BFS 검색이 

더 좋은 성능을 나타낼 수 있음을 알 수 있다. 실험은 

Intel Core2Quad Q9400 2.66GHz, 4기가바이트 메인 메

모리, Windows vista 환경에서 수행하였다. 

4. 결론 및 향후 연구 방향

   트리의 검색 연산은 활용도가 높은 연산 중에 하나이

다. 트리 구조의 생성이나 수정이 적고 한번 구성한 데이

터를 반복적으로 검색하는 경우라면 트리 생성이나 수정 

시간이 조금 증가하더라도 효율적으로 검색할 수 있는 데

이터의 구조를 작성하는 것이 바람직하다. 본 연구에서는  

데이터 지역성을 저해하는 연결 리스트 트리를 배열 트리

로 변환함으로써 데이터의 지역성을 충분히 활용할 수 있

도록 하였다.  배열 트리 상에서 작은 크기의 데이터베이

스를 검색할 경우에 BFS와 DFS검색 모두 성능상의 차이

가 크지 않지만, 데이터의 크기가 커짐에 따라 2배에서 4

배까지의 성능개선 효과를 보였다.

  배열 트리는 DFS 검색 시 높은 데이터 지역성을 가지

며 이는 하나의 트리를 여러 개의 하부 트리(sub tree)로 
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나누어 검색할 경우 효과적인 성능 향상을 가져올 수 있

음을 시사한다. 연결리스트로 구성된 트리의 경우 병렬프

로세싱에 의한 성능효과를 기대하기 어려우나, 본 연구와 

같이 배열기반 트리로 변형할 경우 병렬 처리의 가능성 

역시 열리게 된다. 따라서 향후 GPGPU[9] 및 멀티코어 

시스템에서의 병렬 쓰레드를 활용하여 검색 성능을 향상 

시키는 연구를 진행하고자 한다.
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