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요       약
  고병원성 조류 인플루엔자는 빠른 확산과 높은 치사율로 인하여 발병 초기에 질병의 확산경

로 및 확산범위를 예측한다는 것은 매우 어려운 문제이면서 동시에 반듯이 해결해야만 하는 중

요한 과제이다. 본 연구에서는 공개된 법정 고병원성 조류인플루엔자의 발병데이터를 기반으로 

순차패턴 마이닝을 적용하여 질병의 순차적인 확산경로 규칙을 도출한 후, 그 결과를 바탕으로 

지역개념계층(location concept hierarchy)에 따른 추상화 레벨의 점진적인 조절을 통하여 지역 

원도우의 확대와 축소를 적용함으로써 도시(city)레벨부터 리(street)레벨까지의 질병확산경로 

그래프와 GIS기반의 질병확산경로에 대한 분석을 시도하였다.

1. 서론

  고병원성 조류 인플루엔자 (Highly Pathogenic Avian 

Influenza)는 2003년 말 국내에서 처음으로 발병했으며, 최

근에는 2014년 1월에 발생하여 농가에 심각한 경제적 피해

를 초래하였다[1]. HPAI는 전파성이 강하고 치사율이 높으

며 그 발병원인이 다양하여 확산 범위나 다음 확산지역에 

대한 예측을 한다는 것은 매우 어려운 문제이다. 또한 

HPAI는 발병초기에 매우 빠르게 전국적으로 전파되기에 

발병초기의 방역전략이 보다 중요하다[2]. 따라서 초기 발

병지역을 기반으로 질병 확산경로 및 범위를 예측할 수 있

다면, 이를 기반으로 가축질병의 효율적인 방역대책을 수

립하여 추가 피해를 최소화 할 수 있을 것으로 기대된다.  

  최근 가축질병 확산경로에 관한 흥미로운 몇 가지 연구

[2-5]들을 살펴보면 다음과 같다: Tang 등[3] 은 철새이동 

GPS정보를 이용하여 이동 서식지의 군집화를 시도하였고 

각 서식지를 통과하는 철새의 순차 이동경로를 도출함으로

써 철새의 이동경로와 H5N1 발병지역간의 상관관계를 수

행하였다. Seo 등[4] 은 HPAI의 공기 중 확산을 예측하기 

위하여 전산 유체역학적 입장에서 기초 데이터 확보 및 모

델링 방안을 제안하였다. Lee 등[5] 은 2008년 국내 HPAI 

발병데이터를 사용하여 HPAI 확산 네트워크를 구성하고, 

중심성 지표를 분석함으로써 고위험도 주요 노드(농장)를 

식별하였다. 또한 서정순 등[2] 은 순차패턴 마이닝을 이용

하여 도시간 HPAI 발병경로에 대한 초기 분석 작업을 시

도하였다. 

†
 교신저자

  본 논문에서는 공개된 법정 HPAI 발병 데이터를 기반으

로 순차패턴 마이닝을 적용하여 질병의 순차적인 확산경로 

규칙을 도출한 후, 그 결과를 바탕으로 지역개념계층

(location concept hierarchy)에 따른 추상화 레벨의 점진적

인 조절을 통하여 지역 원도우의 확대와 축소를 적용함으

로써 도시(city)부터 리(street)까지의 질병확산경로 그래프

와 GIS기반의 질병확산경로에 대한 분석을 시도한다.  

2. HPAI 확산경로 분석 시스템

  본 논문에서 제안하는 HPAI 확산경로 분석 시스템의 구

조는 그림 1과 같다. 제안한 시스템은 크게 네 개의 계층, 

즉 데이터소스 계층, 데이터 웨어하우스와 전처리 계층, 데

이터 분석 계층과 시각화 계층을 포함한다. 데이터소스 계

층에서는 다양한 데이터 포맷의 소스에서 필요한 데이터를 

추출하고 ETL과정을 통해서 데이터웨어하우스에 표준화된 

포맷으로 저장된다. 데이터 분석 계층에서는 OLAP과 데이

터 마이닝 기법을 사용하여 다차원 분석을 수행하게 된다. 

마지막 시각화 계층에서의 결과는 가축질병을 예방하고 제

어하기 위한 방역정책과 전략 수립에 있어서 가치 있는 정

보를 제공한다. 본 논문에서는 데이터 분석계층에서 데이

터마이닝의 대표적인 기법인 순차패턴 마이닝을 통하여 얻

은 결과를 다양한 시각화로 표현하는데 중점을 두고 있다.
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(그림 1) HPAI 확산경로 분석 시스템의 구조도

2.1 데이터 수집

  본 연구에서는 국가 동물방역통합시스템에서 제공하는  

법정 HPAI 발병데이터에서 5회차 발병데이터를 사용하였

다[1]. 특히, 가축질병 발병초기 HPAI 확산경로 분석을 위

하여 2014년 1월부터 2015년 6월까지 370건 발병데이터 중

에서 초기 2014년 1~7월까지 데이터 210건을 이용하였다. 

2.2 지역개념계층( location concept hierarchy)

  계념계층은 차원 테이블에서의 하위 개념 집합으로부터 

상위 일반적인 개념들로의 사상의 연속을 의미한다[6]. 지

역차원의 개념계층은 “state>city>town>street”로 매핑 되

며 그림 2와 같다. 순차패턴 마이닝은 도시 별, 면/읍 별, 

리 별 데이터 단위(data granularity)로 수행한 후 그 패턴

의 결과를 지역개념계층에 따라 “city->town->street”로  

점진적으로 변화시키면서 HPAI 순차 확산경로에 대한 분

석을 진행한다.

(그림 2) 지역차원의 개념 계층

  

2.3 순차패턴 마이닝 수행 프로세스

  순차패턴(sequential pattern)은 연관성규칙에 시간의 개

념을 도입하여 시계열에 따른 패턴들의 상호 연관성을 탐

색하는 방법이다[6]. 본 연구에서는 순차패턴 마이닝의 대

표적인 알고리즘 SPADE (Sequential pattern Discovery 

using Equivalence classes)를 기반으로 R arulesSequence 

패키지를 사용하여 순차패턴 마이닝을 수행 하였다[7-8]. 

  그림 3은 순차패턴 마이닝의 수행 프로세스를 도식적으

로 보여준다. 첫 단계에서는 순차패턴 마이닝에 필요한 데

이터, 즉 진단일과 발병지역을 선택한다. 발병지역은 지역

개념계층에 따라 도시별, 면/읍별, 리별 데이터 단위를 선

택한다. 둘째 단계에서는 선택된 데이터를 arulesSequence 

패키지에서 요구하는 데이터 포맷으로 전처리를 한다. 즉 

sequence_ID, event_ID, itemCount 및 items 로 구성된 데

이터 구조를 갖게 된다. “sequence_ID”는 주제의 시퀀스와 

관련되며 질병 발병연도를 나타내며, “event_ID”는 트랜잭

션의 발생 순서를 의미한다. 또한, “items”는 트랜잭션 내

용을 표현하며 여기서는 발병지역들을 나타낸다. 셋째 단

계에서는 arulesSequence 패키지를 적용하여 순차패턴 마

이닝을 수행하여 패턴결과를 얻게 된다. 

(그림 3) 순차패턴 마이닝의 프로세스

3. HPAI 확산경로 순차패턴 분석 결과

  HPAI 발병데이터의 데이터 단위를 지역개념계층에 따라 

추상화 레벨을 변화시켜 질병 확산경로를 점진적으로 분석

한다. HPAI 확산경로를 분석함에 있어서 도시 간 확산뿐

만 아니라 도시 내 면/읍간 확산경로를 분석하고 더 나아

가 읍/면내 리 간의 확산경로를 분석하여 질병확산 그래프

와 GIS 기반 질병확산 지도를 시각화로 표현한다. 

3.1 지역 개념계층에 따른 순차패턴 결과

  도시별 발병데이터 기준으로 순차패턴을 수행한 결과에

서 이웃지역과 바이러스 잠복기를 고려하여 정리한 일부 

결과는 <표 1>과 같다. 이는 2014년 HPAI 최초 발병지 

“고창군”을 기준으로 정리한 내용이며 전북 고창군에서 발

병하여 전국적으로 전파되는 도시 간 규칙을 포함한다.
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순차 순차패턴 규칙의 부분 결과

1 전북.고창군→전북.부안군

2 전북.고창군→전북.나주시

3 전북.고창군→전남.해남군

4 전북.부안군→충남.부여군 | 전북.정읍시    

5 충남.부여군→충남.천안시→경기.화성시

6 충남.천안시→충북.진천군→충북.음성군

7 전북.정읍시→전북.임실군→경남.밀양시

8 전북.정읍시→전북.김제시→전북.익산시

9 전남.나주시→전남.영암군

10 전남.영암군→전남.함평군→전남.영광군

<표 1> 도시(city)레벨 순차패턴 마이닝의 일부 결과

특정 도시 내의 확산패턴을 분석하기 위하여 지역개념계층

에 따라 데이터 단위를 한 단계 낮은 면/읍 레벨로 내려가

서 순차패턴 결과를 확인할 수 있다. 또한 면/읍 단위의 

순차패턴 분석을 넘어 더 낮은 단위 리(street)별 확산패턴

을 확인 할 수도 있다. 리(street) 단위의 발병 데이터를 기

반으로 순차패턴 마이닝의 수행결과에서 지역 접근성과 바

이러스 잠복기를 고려하여 정리한 내용은 <표 2>와 같다. 

이를 통해, 최초 발병지 “전북.고창군.신림면.무림리”로부터 

리(street)단위로 질병이 확산되는 규칙을 확인 할 수 있다. 

순차 순차패턴 규칙의 부분 결과

1
전북.고창군.신림면.무림리→전북.고창군.신림면.백송리|전북.

고창군.흥덕면.용반리|전북.고창군.해리면.사반리

2 전북.고창군.흥덕면.용반리→전북.고창군.흥덕면.사천리

3 전북.고창군.해리면.사반리→전북.고창군.해리면.왕촌리

4 전북.고창군.신림면.무림리→전북.부안군.줄포면.신리

5
전북.부안군.줄포면.신리→전북.부안군.줄포면.줄포리→전북.

부안군.줄포면.우포리

6
전북.부안군.줄포면.우포리→전북.부안군.계화면.양산리→전
북.부안군.동진면.동전리

7 전북.부안군.줄포면.신리→전북.부여군.홍산면.북촌리

8
전북.부안군.줄포면.산리→전북.부안군.줄포면.파산리→전북.

정읍시.고부면.백운리

9
전북.정읍시.고부면.백운리→전북.정읍시.영원면.앵성리→전
북.정읍시.이평면.청량리→전북.정읍시.이평면.장내리

10
전북.정읍시.고부면.백운리→전북.정읍시.입암면.하부리→전
북.정읍시.입암면.접지리→전북.정읍시.삼산동.NL

<표 2> 리(street)레벨 순차패턴 마이닝의 부분 결과

3.2 지역 개념계층에 따른 HPAI 확산경로 분석 그래프 

  지역개념 계층에 따른 도시(city)간, 면/읍(town)간, 리

(street)간 HPAI 순차 확산경로에 대한 분석을 위하여 각 

데이터 단위별로 획득한 순차패턴 규칙을 기반으로 가축질

병 순차 확산경로 그래프를 정리하였다. 그림 4는 최초 발

병시간부터 6주까지의 도시간 HPAI 확산경로를 나타내며 

다섯 단계의 질병확산경로를 포함하고 최초 발병지 “고창

군”을 기준으로 전국적으로 도시간 HPAI의 확산경로를 보

여준다.  그림 5는 리(street)레벨의 HPAI 확산경로를 나

타내며  세 단계의 확산경로를 포함하고 있다. 그림 5와 

같이 도시간 확산지역은 실선 빨간색으로, 읍/면간 확산지

역은 파선 파란색으로, 리(street)간 확산지역은 파선-점선 

녹색으로 표시했다. 최초 발병지 “고창군.신림면.무림리”를 

기준으로 리(street)간 HPAI 확산경로를 보여준다. 

(그림 4) 도시(city)레벨 HPAI 확산경로 그래프

3.3  GIS 기반 HPAI 확산경로 분석

  지역개념계층에 따라 레벨을 조절함으로 윈도우의 확대

(Zoom Out), 축소(Zoom In)를 통하여 발병지역에 대한 심

층적인 분석이 가능하다. 지역개념계층에 따른 HPAI 확산

경로 분석 그래프를 기반으로 도시->면/읍->리 별 확산경

로를 GIS에 표기한 결과는 그림 6과 같다.  그림 6(a)는 

도시레벨에서 “고창군”을 기준으로 질병확산경로를 나타내

며 “부안군”, “정읍시”, “나주시”로 확산됨을 확인할 수 있

다. 그림 6(b)에서는 “고창군”내에서 한 단계 낮은 면/읍 

레벨의 질병확산경로를 나타내며 “고창군.신림면”에서 “고

창군.흥덕면”, “고창군.해리면”으로 확산됨을 알 수 있다. 

그림 6(c)는 “고창군.신림면”내에서 한 단계 더 낮은 리

(street)레벨의 질병확산경로를 나타내며 “고창군.신림면.무

림리”에서 “고창군.신림면.벽송리”로 전파됨을 확인 할 수 

있다. 따라서 지역개념 계층을 기반으로 HPAI 최초 발병

지를 시작으로 다음 위험 발병지에 대한 정보를 획득하는

데 다양한 레벨에 따라 도시(city)간 확산경로, 면/읍

(town)간 확산경로, 리(street)간 확산경로의 확인이 가능하

다.

 4. 결론

  본 논문에서는 법정 HPAI 발병데이터를 기반으로 순차

패턴 마이닝을 수행한 후, 가축질병의 순차 확산경로에 대

한 계층적 분석을 수행하였다. 특히 지역개념계층의 추상

화 레벨을 점진적으로 조절함으로써 도시별, 면/읍별, 리별 

HPAI 확산경로 분석그래프 및 GIS기반 질병 확산경로를 

분석하였다. 

5. 감사의 글

이 논문은 2015년도 정부(교육부)의 재원으로 한국연구재

단의 지원을 받아 수행된 연구임

(NRF-2015R1D1A3A01018731)

- 618 -



2016년 춘계학술발표대회 논문집 제23권 제1호(2016. 4)

(그림 5) 리(street) 레벨  HPAI 확산경로 그래프

(그림 6) 지역개념계층에 따른 GIS기반  HPAI 확산경로:  도시(city)레벨에서  리(street)레벨까지
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