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요       약
  본 논문에서는 생물학  네트워크 구성을 개선하기 해서 노이즈의 향으로 상 계가 명확하게 

나타나지 않았던 기존의 방법을 보완할 수 있는 새로운 방법을 제안한다. 제안된 방법은 재귀 응분할 

방법으로 상 행렬에서 노이즈의 향을 여 표본간의 상 계를 명확히 보여  수 있다. 시뮬 이

션 결과 네트워크 구성의 오류를 15% 여 기존의 방법보다 향상된 결과가 나타났다. 한, 유 자 

발  데이터를 이용한 실례 연구에서는 원 데이터에 잘 나타나지 않았던 조건별 네트워크 구성이 제

안된 방법으로는 잘 분리되어 있는 것을 확인 할 수 있었다. 본 논문에서 제안된 방법은 유 자 발  

데이터 분석 등의 생물학  네트워크 구성에 활용될 수 있을 것으로 기 한다.

1. 서론

   데이터로부터 표본간에 상 계를 측정하여 생물학  

네트워크를 구성하는 것은 요하다. 하지만 기존의 네트

워크 구성법은 노이즈로 인해 부정확하게 계산된 상 행

렬을 이용하기 때문에 각 표본간의 상 계가 명확히 나

타나지 않는다. 본 논문에서는 노이즈의 향을 이기 

해 비슷한 값을 갖는 상 계수끼리는 서로 같은 값을 갖

도록 상 행렬을 처리하는 방법을 제안한다. 상 행렬에 

재귀 응분할 방식[1][2]을 용하여 조건별로 표본들을 

분리시킴으로써 생물학  네트워크의 구성을 개선하 다. 

제안된 방법은 시뮬 이션 연구를 통해 확인되었다. 한, 

실례 연구를 하여 실험 모델과 실제 인간의 면역 련 

유 자 발  반응 데이터에 제안된 방법을 용하 다.

2. 방법론

   재귀 응 분할 방식은 표본 공간을 데이터의 분포에 

따라 히 분할하여 데이터의 구조를 단순화 시키는 방

법이다. 이 방법은 다양한 연구에 용되어 상호 정보량의 

개선에 사용되었고[1] 한, 많은 카테고리 값을 갖는 이

산변수의 확률분포 측에도 사용되었다[2]. 본 논문에서는 

재귀 응 분할 방식을 상 행렬에 용하여 그 유용성을 

입증하고자 한다.

그림1. 상 행렬의 재귀분할

  본 논문에서는 상 행렬에 재귀 응분할 방식을 용하

여 생물학  네트워크의 구성을 개선할 수 있는 방법을 

제안한다. 제안되는 방법의 응분할 방식은 그림1에 설명

되어 있다. 일반 으로 n개의 표본이 m개의 측정된 데이

터를 갖고 있을 때, 각 표본 간의 상 계수를 나타내는 상

행렬 C는 n x n의 칭행렬로 주어진다 (그림1A). 제안

되는 방법에서는 상 행렬의 상 계수가 서로 비슷한 것

끼리 모이도록 행과 열을 재배열하여 최 의 분할 지 을 
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찾는다. 이를 해 

  1) 상 계수를 당히 스 일링하여 정수형으로 변환한

다. 본 논문에서는 –1~1사이의 상 계수가 0~40사이의 값

으로 변환되었다. 

2) 각선 상의 값은 무시하고 각 행과 열의 값을 합산

하여 그 순서에 따라 행과 열을 재배열 한다. 이때, 재

배열된 열과 행의 순서는 같게 유지된다. 

3) 이 게 스 일링되고 재배열된 행렬을 M이라고 하

자. 최 의 분할지  s는 다음의 식(1)에 따라 계산된

다.

   ∑   ≤ ∑ 

∑    ∑      (1)
여기서 과 는 서 행렬의 평균값이고, M(i, j)는 표

본 j에 한 i값을 의미한다. s는 분할 지 으로 계산된 

T값은 행과 열에 동시 용된다.      

4) 에서 찾은 최 의 분할지 을 행과 열의 분할에 

동시에 용한다 (그림 1B). 그럼으로써, 분할방식 한 

칭이 되도록 유지한다.

5) 분할된 각각의 서 행렬에 하여 2)부터의 과정을 

재귀 으로 용하여 계속 분할하도록 한다. 각선을 

포함하는 서 행렬(그림 1C)를 분할할 경우, 행과 열을 

동시에 분할하여 칭을 유지한다. 각선을 포함하지 

않는 경우(그림 1D), 칭 에 치한 서 행렬도 칭

을 유지하도록 분할한다.

6) 각 재귀 분할은 다음의 식(2)을 통해 계산된   값

이 특정 기 을 넘지 않을 때까지 반복한다.  

 
 




  



              (2)

  여기서 E는 행렬을 분할하여 서 행렬로 나  때 분

할 기 으로 삼는 기댓값으로 행렬을 칭으로 분할되

게 한다. 

7) 최종 으로 같은 블록으로 묶인 상 계수를 모두 블

록 내의 평균값으로 설정하여, 서로 같은 값을 갖도록 

한다.

8) 재배열된 행렬의 열과 행을 원래의 순서로 배치하

고, 1)의 변환을 역으로 용하여 최종 인 상 행렬을 

찾는다. 

  와 같이 제안된 방법을 통하여 비슷한 값을 갖는 상

계수끼리는 서로 같은 값을 갖는 상 행렬을 구할 수 

있다. 이는 원 데이터에 포함된 노이즈가 상 계수에 미치

는 향을 일 수 있을 것으로 기 된다. 

  이와 같은 상 행렬로부터 상 계수가 특정값 이상인 

계만을 선별하여 표본 간의 네트워크를 구성할 수 있다.

3. 시뮬 이션 결과 

  시뮬 이션 연구를 하여 총 각 5개의 표본을 갖는 두 

그룹을 가정하 다. 각 그룹 내에서는 표본들이 높은 상

계를 갖지만, 그룹 간에는 상 계가 없는 상황을 가정

하 다. 임의로 각 표본에 하여 20개의 노이즈가 섞인 

데이터 값을 생성하 고, 여기에서 10x10의 상 행렬을 

생성하 다. 상 계수가 0.6이상일 때 서로 계가 있다고 

설정하고, 기존이 방법과 제안된 방법을 용시켜 각각 

500회 반복하여 실험하여, 상 계를 잘못 찾은 오류율을 

측정하 다. 그 결과 기존의 방법은 9.6%의 오류율을 보

인데 비해, 제안된 방법은 8.2%를 보여, 제안된 방법이 

15%의 성능향상을 가져왔다 (그림 2). 

그림2. 시뮬 이션 결과 

4. 유 자 발  데이터를 이용한 실례 연구 

  실례 연구를 하여 실험 모델과 실제 인간의 면역 

련 유 자 발  반응 데이터에 제안된 방법을 용하

다.[3] 이 데이터는 공공 데이터베이스로부터 얻어졌다 

(GSE19492). 이 데이터는 24개의 실험용 쥐 표본과 16개

의 실제 인간 표본에 한  2,362개의 유 자 발 도에 

한 값으로 구성되어 있다. 각 표본이 얼마나 비슷한 유

자 발 도를 보이는지 상 행렬을 계산하여 네트워크를 

구성하 다.

  기존의 방식으로 네트워크를 구성한 경우(그림 3), 서로 

다른 조건의 표본들이 서로 연결되어 있어 실험조건에 따

른 차이 을 명확히 나타내기 어렵다. 한 구성되어 있는 

네트워크가 인간 표본과 쥐 표본 간의 공통 발 으로 묶

여 있지 않고 표본 네트워크가 세부 이라 인간 면역 질

환 발  데이터 분석에 비효율 이다. 하지만, 제안하는 

방식의 경우(그림 4), 각 실험 조건별로 네트워크상에서 

표본들이 잘 분리되어 있는 것을 확인할 수 있다. 인간 모

델과 쥐 모델 간의 발  형질이 공통 으로 나타나는 표

본 집단의 네트워크와 그 지 않은 표본 집단의 네트워크

로 분리되어 인간 면역 질환 발  데이터 분석에 효율

으로 용할 수 있다. 이는 실험 모델의 반응이 실제 인간

의 반응을 잘 반 하지 못한다는 기존의 연구[4]를 뒷받침

한다.
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그림 3. 기존 방식의 네트워크

  그림 4. 제안된 방식의 네트워크

5.결론

  본 논문에서는 상 행렬을 재처리하여 비슷한 값을 갖

는 표본들이 서 행렬에 포함되도록 상 행렬을 재귀 으

로 분할하여 네트워크를 구성하는 방법을 제안하 다. 우

리는 상 행렬을 기반으로 네트워크를 구성하여 실험 조

건별로 네트워크상 표본들이 잘 분리되어 있는 것을 확인

하고 오류를 여 제안된 방법의 유용성을 입증하 다. 본 

연구에서 제안된 방법은 생물학  네트워크 구성을 통해 

다양한 생물학  데이터 분석에 활용될 것으로 기 된다.
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