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요 약
 본 논문에서는 배아 데이터의 효율 인 검색을 지원하는 시각화 도구인 Em-Viz의 설계  구 에 

하여 논의한다. Em-Viz는 계층 으로 구조화된 용량 배아 데이터베이스를 기반으로 구 된 시각화 

도구로 사용자가 원하는 배아 데이터를 빠르고 정확하게 검색 할 수 있도록 지원한다.      

1. 서론

   배아(embryo)란 동물이나 식물과 같은 다세포 생물의 

발생 기 단계를 의미한다. 배아의 단계에서 다세포 생물

의 기 인 특성이 결정되기 때문에 배아는 개체발생의 

기구(機構)를 연구하는 요한 연구 상이 된다[1]. 생물학

자들은 배아 연구를 해 용량의 배아 데이터베이스를 

소유하고 있다. 이러한 용량 데이터베이스에서 원하는 

배아 데이터를 효율 으로 선택하기 해서는 시각화를 

통해 체 데이터 구조를 살펴 볼 수 있어야 한다. 

   데이터베이스 구조화를 해 주로 사용되는 방법으로 

계층  클러스터링이 있다. 계층  클러스터링은 객체간의 

유사도를 계산하여 객체들을 유사한 특징을 가진 클러스

터들로 구분하고 이를 트리 구조 형태로 표 하는 방법이

다[2]. 기존의 계층  클러스터링 방법인 CHAMELEON, 

BIRCH, CURE, ROCK 등은 데이터베이스를 트리 형태로 

구조화 하는 과정에서 클러스터의 크기와 클러스터 내의 

객체 수를 동시에 고려하지 못하기 때문에 결과 클러스터

링 트리가 경사 트리(skewed tree)일 가능성이 매우 높다

[3]. 데이터 구조가 경사 트리인 경우 시각화를 통해 데이

터를 검색 할 때 트리 순회로 인해 많은 시간을 소모하게 

된다. 따라서 본 논문의 자들은 참고문헌[3]에서 용량

의 배아 데이터를 경사 되지 않으며 균형 상태에 가까운 

트리 형태로 구조화하기 한 방안을 제안했다. 제안된 방

안은 클러스터의 크기와 클러스터 내의 객체 수를 동시에 

고려하여 특정 클러스터의 크기가 지나치게 커지거나 객

체 수가 많아지는 것을 방지한다. 이를 통해 용량의 배

아 데이터들을 경사(skew) 되지 않으며 균형(balance) 상

태에 가까운 트리 형태로 구조화할 수 있다. 

   본 논문에서는 이러한 계층  데이터 구조를 기반으로 

시각 인 정보를 제공하는 도구인 Em-Viz (embryo data 

visualization)를 제안한다. Em-Viz는 배아 데이터 검색 

시 각 클러스터를 표하는 배아 데이터를 으로 직  

확인하면서 검색을 수행할 수 있게 한다. 한, 이를 통해 

구조화된 데이터베이스의 트리 구조를 쉽게 악할 수 있

으므로 사용자가 원하는 배아 데이터 검색을 효율 으로 

지원한다. 

2. Em-Viz

   Em-Viz는 효율 인 배아 데이터 검색을 한 계층

클러스터링 기반의 시각화 도구이다. Em-Viz는 

Silverlight를 이용하여 구 되었으며 Windows 기반에서 

동작한다.  

   그림 1은 효율 인 시각화를 한 계층  데이터 구조

를 나타낸 것이다. 각 계층의 비단말 노드는 미리 정해진 

n개 이하의 클러스터들 [C0, C1, ..., Ck](0 <= k < n)로 구

성되며, 각 클러스터 Ci는 클러스터의 크기 Ci
size, 클러스

터 내의 데이터 개수 Ci
num, 그리고 표 객체 Ci

rep 에 

한 정보와 하  노드에 한 포인터 정보를 엔트리로 

장한다. 표 객체(representative object)란 클러스터 내의 

모든 배아 데이터들 에서 클러스터의 특성을 가장 잘 

반 하는 배아 데이터를 의미한다. Em-Viz를 통해 계층 

구조의 루트 노드와 비단말 노드를 구성하는 클러스터들

마다 선정된 표 객체를 사용자들에게 보여 으로써 해

당 클러스터안의 모든 유사 배아 데이터를 직  확인하지 
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않고도 클러스터의 특징을 악할 수 있고, 이를 통해 더

욱 효율 인 검색을 가능하게 한다.  

   단말 노드내의 각 클러스터 Ci는 클러스터 내의 유사

한 배아 데이터들이 장되어 있는 데이터 페이지에 한 

포인터 정보를 엔트리로 장한다.  

   그림 1의 계층  데이터베이스 구조를 기반으로 구

된 Em-Viz를 통해 사용자는 최상  노드에서 출발하여 

하  노드로 내려가면서 노드내의 모든 클러스터 각각의 

표 객체들을 살펴보면서 원하는 배아 데이터를 찾을 수 

있다. 하  노드로 내려갈수록 사용자는 원하는 배아 데이

터와 유사한 배아 데이터들을 좀 더 구체 으로 살펴 볼 

수 있고, 최종 으로 단말 노드에서 사용자가 원하는 배아 

데이터와 유사한 배아 데이터를 찾을 수 있다. 만약 원하

는 배아 데이터가 없다면 다시 상  노드로 이동하여 원

하는 배아 데이터를 검색하게 된다.  

그림 1. 계층  데이터베이스 구조

  

   데이터 구조화 시 사용자는 클러스터의 개수와 클러스

터 내의 최  포함 데이터 개수를 조  할 수 있다. 본 논

문에서는 각 단계에서 생성되는 클러스터의 개수 n=7로 

설정하 고, 클러스터 내의 최  포함 데이터 개수는 50개

로 설정하 다. 그 이유는 클러스터의 개수와 클러스터 내

의 최  포함 데이터 개수를 변화하면서 사  실험을 수

행한 결과 와 같은 값을 설정하 을 때의 계층  클러

스터링의 정확도가 가장 높았기 때문이다. 

   본 논문의 자들은 참고문헌[3]에서 배아 데이터의 검

색 효율성을 알아보기 한 실험과 계층  클러스터링의 

정확도를 측정하기 한 실험을 하 다. 실험의 비교 상

으로는 기존의 계층  클러스터링 방식  하나인 

CHAMELEON을 이용했다. 

  첫 번째 실험으로 배아 데이터 검색을 효율성을 알아보

기 해 사용자가 자신이 원하는 배아 데이터를 찾기 

해 근하는 클러스터의 평균 근 횟수와 구축된 계층 

구조의 깊이(depth)을 측정했다. 

   두 번째 실험은 계층  클러스터링의 정확도를 알아보

기 하여 단말 노드에 속한 모든 클러스터들의 변형 자

카드 계수(varient of Jaccard coefficient)를 측정하여 그 

평균을 구했다[4-5]. 

표 1. 트리의 평균 근 횟수와 트리구조의 깊이[3]

평균 근 

횟수

트리 구조의 

깊이

제안하는 방안 2.6 4

CHAMELEON 23.2 72

   표 1은 참고문헌[3]에서 제안하는 방안으로 구 된 트

리 구조내의 클러스터 평균 근 횟수와 트리의 최  깊

이를 나타낸 것이다. 실험 결과, 제안하는 방안은 

CHAMELEON에 비해 88% 정도 평균 근 횟수가 감소

하 고 트리 구조의 최  깊이도 크게 낮은 것으로 나타

났다. CHAMELEON과 같은 기존의 계층  클러스터링 

방법은 하나의 클러스터만이 계속 커지는 경향을 보이기 

때문에 계층  클러스터링의 트리 구조가 경사하게 되어 

불균형을 이룰 가능성이 매우 높다. 한 클러스터의 크기

나 그 클러스터 안의 배아 데이터의 개수를 고려하지 않

기 때문에 하나의 클러스터가 계속 커지는 것을 방지할 

수 없다. 결과 으로 트리가 심한 불균형 구조를 이루게 

되어 표 1에서 보는 바와 같이 트리 구조의 최  깊이가 

매우 클 수밖에 없고 이에 따라 클러스터 평균 근 횟수 

한 크게 증가한다. 이에 비해 참고문헌[3]에서 제안하는 

방안은 클러스터의 크기와 그 안의 배아 데이터 개수를 

고려하여 분할 인 계층  클러스터링을 수행하기 때문에 

한 클러스터만이 커지는 상을 방지할 수 있다. 결과 으

로 균형에 가까운 계층 구조를 이루게 되어 트리의 최  

깊이가 매우 낮아지게 되고 클러스터 평균 근 횟수 

한 크게 감소한다. 

표 2. 단말노드에 속한 클러스터의 총 개수와 평균정확도[3]

단말 노드에 

속한 클러스터의 

총 개수

평균 

정확도

제안하는 방안 254 0.841

CHAMELEON 316 0.842  

   표 2는 변형 자카드 계수로 계산된 모든 클러스터들의 

평균 정확도와 단말 노드에 속한 클러스터의 총 개수를 

의미한다. 실험 결과, 제안하는 방안과 CHAMELEON이 

거의 같은 평균 정확도를 보이지만 단말 노드에 속한 클

러스터의 총 개수는 제안하는 방안이 더 낮은 것으로 나

타났다. 일반 으로 클러스터의 개수가 많을수록 클러스터

의 정확도가 더 높다[4]. 그 이유는 클러스터의 개수가 많

을수록 클러스터의 평균 크기가 작아져서 한 클러스터 안

에 유사한 배아 데이터가 들어갈 가능성이 높아지기 때문

이다. 그러나 클러스터의 크기가 무 작으면 사용자가 
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라우징 기반 검색 시 직  살펴 야 할 클러스터의 개수

가 많아지기 때문에 검색 시간이 크게 증가할 수밖에 없

다. 제안하는 기법이 CHAMELEON에 비해 은 클러스

터의 개수를 유지하면서도 같은 평균 정확도를 보인다는 

것은 제안하는 기법으로 구성된 클러스터들이 당한 크

기를 유지하면서도 그 안에 구성되어 있는 배아 데이터들

의 특성이 매우 유사하다는 의미이다. 

   따라서 본 논문에서는 참고문헌[3]에서 제안하는 방법

을 이용하여 구축된 경사되지 않고 균형에 가까운 계층  

클러스터를 기반으로 Em-Viz를 구 하 다. Em-Viz에서 

제공하는 기능을 이용하면 배아 데이터 검색 시 사용자가 

직  근해야하는 클러스터와 배아 데이터 개수를 크게 

일 수 있으며 각 클러스터안의 배아 데이터들의 유사도

가 높기 때문에 사용자가 원하는 배아 데이터를 쉽게 얻

을 수 있다.

   Em-Viz는 사용자에게 크게 2가지의 시각화 기능을 제

공한다. 첫 번째로 사용자는 Em-Viz를 통해 각 클러스터

들의 표 배아 데이터들을 살펴 볼 수 있다. 그림 2는 비

단말 노드에 속하는 7개의 클러스터들의 표 배아 데이

터다. 그림 2의 오른쪽 큰 배아 데이터는 7개의 표 배아 

데이터  사용자가 선택한 배아 데이터를 확 한 것이다. 

사용자가 재 선택한 클러스터의 하  클러스터들을 확

인하기 해서는 오른쪽 하단의 down 버튼을 르면 된

다. 마찬가지로 재 선택한 클러스터의 상  클러스터들

을 확인하고 싶으면 오른쪽 상단의 up 버튼은 러 확인

할 수 있다.  

  두 번째로 사용자는 단말 노드의 속하는 클러스터 내의 

모든 배아 데이터들을 살펴 볼 수 있다. 그림 3은 

Em-Viz를 통해서 본 단말 클러스터이다. 사용자는 그림 

2의 오른쪽 확  배아 데이터 하단의 배아 데이터 번호를 

클릭함으로써 그 배아 데이터가 속해있는 단말 클러스터 

안의 모든 배아 데이터를 확인 할 수 있다. 한, Em-Viz

는 배아 데이터 시각화 정보와 함께 태그 정보를 제공함

으로써 보다 구체 으로 해당 배아 데이터의 특징을 악 

할 수 있다. 그림 3의 가운데 큰 배아 데이터가 선택된 배

아 데이터이며, 배아 데이터의 오른쪽에서 태그 정보를 확

인 할 수 있다. 

그림 2. Em-Viz를 통해서 본 비단말 노드에 속하는 

클러스터들의 표 배아 데이터

그림 3. Em-Viz를 통해서 본 단말 노드에 속하는 클러스터 

3 . 결론

   본 논문에서는 효율 인 시각화를 한 계층  데이터

의 구조를 소개했고, 배아 데이터의 효율  검색을 해 

계층  구조화 기반의 시각화 도구인 Em-Viz을 구 하

다. Em-Viz는 참고문헌[3]에서 제안된 방법을 이용하여 

구축된 경사되지 않고 균형에 가까운 계층  클러스터를 

기반으로 구 되었기 때문에 배아 데이터 검색 시 사용자

가 직  근해야하는 클러스터의 개수를 크게 이며, 각 

클러스터의 정확도 한 높게 측정된다. 따라서 Em-Viz 

사용자들에게 빠르고 정확한 배아 데이터 검색 결과를 제

공한다. 
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