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요약

마이크로데이터제공시발생될수있는노출(disclosure)과노출위험을나타내는데사용되는측도인유
일성(uniqueness) 그리고 모집단 유일성의 개수를 추정하기 위한 초모집단 모형으로 Multinomial-Dirichlet
모형, Takemura의 Poisson-Gamma모형, Modified Multinomial-Dirichlet모형, Bethlehem의 Poisson-Gamma
모형을 다룬다. 이 4개의 모형에 대해 마이크로데이터 제공에 따른 임계모집단 크기(critical population
size)를결정한다.

주요용어: Superpopulation 모형, Multinomial-Dirichlet 모형, Poisson-Gamma 모형, 임계모집단 크
기.

1. 서론

통계청MDSS(Micro Data Service System)의용어정의에의하면,통계자료는원자료(raw data),마
이크로데이터(micro data),매크로데이터(macro data)및메타데이터(meta data)로구분한다. 원자료는
통계조사자료에서최초입력한전산화일자료로서입력오류,조사오류등이걸러지기이전단계의자
료를말한다. 마이크로데이터는원자료에서입력오류,조사오류등을수정하여통계표작성등데이터
가공의기초자료로사용되는자료로서,통계표에서얻을수없는심층적인분석을원하는다양한계층
의이용자에게제공하고있다. 특히,마이크로데이터는과거미시자료,원시자료또는통계원시자료로
혼용해사용되어왔으나통계청의통계자료제공규정(통계청훈령제186호, 2009.3.11)에서마이크로
데이터로명명하기로규정하였다.
매크로데이터는마이크로데이터를임의의기준에따라집계한자료로써집계의정도에따라세분

된자료부터통합된자료까지다양하게제공된다. 메타데이터는통계자료이용자의이해를돕기위해
제공되는통계의작성개요및자료의측정단위나집계기준등통계전반의내용을설명하는자료이

다. 즉,원자료,마이크로데이터,매크로데이터는모두수치로이루어져있어의미파악이곤란하기때
문에 이 자료들을 설명하기 위한 자료가 필요한데 이를 메타데이터라고 한다. 예를 들어, 통계청 지
정통계(제10,111호)인광업·제조업동향조사의경우조사단위가톤(ton), 킬로리터(kl), 제곱미터(m2)
등조사품목에따라조사단위가달라지는데이와같이통계자료에대한설명자료가메타데이터이다.
또한, 각통계조사에대한지침서및조사표등도메타데이터에속하며, 최근들어통계청에서는메타
데이터의중요성을인식하고활발한연구가이루어지고있다.
마이크로데이터에는개인이나법인또는단체에대한정보들이모두수록되어있기때문에마이크

로데이터를그대로이용자에게제공할경우응답한개인이나법인또는단체에대한정보들이노출되
게되어개인의사생활침해와경쟁업체에정보노출로인해극심한사회문제의발생위험이있다. 그
래서통계법제33조(비밀의보호)에는통계작성기관이통계의과정에서알려진사항으로써개인이나
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법인또는단체등의비밀에속하는사항은보호하고, 통계의작성을위하여수집된개인이나법인또
는단체등의비밀에속하는자료는통계작성이외의목적으로사용해서는안된다고규정하고있다.
하지만,통계이용자들이경제,사회현상에대한다양하고심층적인분석을위해각종통계조사에대한
마이크로데이터제공요구가급증하고있으며,이에부응하여통계청에서는 2006년 1월 1일부터통계
법 제30조(통계자료의 제공) 제2항, 제31조(통계자료의 이용) 제2항 및 제33조(비밀의 보호)에 의거
개인, 가구, 사업체등의통계조사응답자가제3자에의해식별되거나비밀정보가노출되지않도록통
계적노출조절기법(Statistical Disclosure Control)을적용한제공용마이크로데이터를제공하고있다.
통계적노출조절기법은자료의종류와형태에따라다양한방법이있는데,자료의종류에따라매크로
데이터인경우셀감추기(cell suppression), 반올림(rounding), 임의변조(random perturbation) 등의방
법이있고, 마이크로데이터인경우익명화(anonymisation), 표본추출(sampling), 그룹화(grouping), 자
료교환(data swapping)등의방법이널리활용되고있다. 자료의형태에따라이산형자료인경우자료
교환, 코딩접근법(coding approach), 그룹화등의방법이있고, 연속형자료인경우자료교환, 반올림,
구간그룹화(grouping into interval), 가법잡음(additive noise), 승법잡음(multiplicative noise) 등의방법
이활용된다 (정동명등, 2008).

본연구에서는마이크로데이터제공시발생될수있는노출(disclosure)과노출위험을나타내는데
보편적으로사용되는측도인유일성(uniqueness)을이용해임계모집단크기를결정하는방안을제안하
고자한다. 그래서 2장에서는유일성의개념과표본자료를이용하여모집단유일성의개수를추정하
기위한초모집단모형방법으로 Multinomial-Dirichlet모형, Takemura의 Poisson-Gamma모형, Modi-
fied Multinomial-Dirichlet모형, Bethlehem의 Poisson-Gamma모형을정리하고, 3장에서는임계모집단
크기결정기준을설명하고,초모집단가정에서유일성을추정하는 4개의모형을이용하여마이크로데
이터제공에따른임계모집단크기(critical population size)를결정하는방안을제시한다.

2. 모집단의유일성개수의추정

2.1. 유일성개수의개념

노출이란통계작성기관이자료를수집, 정리하여다양한형태의통계정보로제공할경우, 이를통
해서응답자의특성이파악되는경우를말하며어떤경우에도노출은발생되지않도록하는것이바람

직하다. 이에대해 Bethlehem등 (1990)은노출이바람직하지않은것은개인의사생활이보호되어야
하는법적이고윤리적인이유뿐만아니라조사응답률에영향을줄수있다는실질적인이유가있기때

문이며,가능하면마이크로데이터를제공할때노출을제한해야한다고하였다.

식별은외부이용자가그들의자료파일을이용하여레코드와특정개인간의 1 : 1대응을통하여특
정레코드가어떤사람에대한정보인지를식별가능하게하는주요변수(key variables)들과관련이있
다. 잘알려진주요변수로는이름이나주소뿐만아니라가구구성,연령,인종,성별,거주지역,직업
등이있다.

유일성이란 전체 자료파일에서 조사단위의 특성이 유일하게 존재하는 것을 말하며 어떤 조사 단

위가식별될가능성을나타내는측도로사용된다. 유일성을정의하기위해서는먼저주요변수(식별
을 위해 사용된 변수들의 집합)들을 정의해야 하며, 여기서는 범주형 변수만을 고려하며 주요 변수
에 속하는 범주의 수를 곱하면 서로 다른 K개의 셀(cells)들이 존재한다. 예를 들어, 주요 변수가 나
이(6개 범주)와 성별(2개 범주)로 구성되어 있다면, 주요변수에 속하는 범주의 수를 곱한 12개의 서
로 다른 셀이 존재하고, K는 12가 된다. 주요변수의 범주 i에 속하는 모집단에서의 원소들의 수를
Fi (i = 1, 2, . . . ,K)로 나타내고, 이에 대응되는 표본에서의 원소들의 수를 fi (i = 1, 2, . . . ,K)로 나타
낸다면,누군가가모집단에서유일한경우는 Fi = 1이며,표본에서유일한경우는 fi = 1이된다. 모집
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단의크기를 N이라할때, 모집단에서랜덤하게선택된한사람이주요변수의범주 i에속하는확률은
πi = Fi/N이며,유일성은주요변수또는고려할변수가많아질수록점점커진다.

N개의개체로이루어진유한모집단(finite population) {y1, y2, . . . , yN}을고려하자. 여기서 y j는 j번
째개체의특성값이고, y j = i는 j번째개체가 i번째셀에있는것을의미한다. 유일성의개념에서정의
한바와같이 K는주요변수에속하는범주의수를곱한서로다른셀의총개수이며, Fi는셀 i의모집
단빈도수로써 Fi = ♯{y j = i| j}로나타낸다. 모집단의빈도벡터를 FFF = (F1, F2, . . . , FK)라하자. 셀 i에
유일한개체가존재한다면 Fi = 1이되고,이개체를모집단유일성이라하며,모집단유일성개수를다
음과같이나타낸다.

UP = θ = S 1 = ♯{i|Fi = 1}. (2.1)

즉, 모집단유일성개수는모집단에서주요변수의범주에속한모집단의원소가 “1”인범주의수를의
미한다.
이제표본에서유일성개수 θ를추정하는방안을생각해보자. 모집단으로부터크기가 n인특정한

표본을추출한다면,모집단유일성총개수보다는오히려표본에포함된모집단유일성개수를추정할
수있지만단순임의추출하에서는표본에포함된모집단유일성개수의분명한추정량은 ÛP = θ̂n/N으
로주어진다 (Bethlehem등, 1990).
마이크로데이터의 노출 문제에 있어서 셀의 총 개수 K가 매우 크다면 각 셀들의 빈도 벡터 FFF =

(F1, F2, . . . , FK)를추정하는것은어려운문제이다. 표본자료로부터셀의범주가많은 K개모집단의
빈도를추정하는것이어렵기때문에초모집단(superpopulation) 접근방법을이용해추정하는방법을
살펴보기로한다. FFF는적은수의초모수(hyper parameters)들에의해결정되는사전분포의특정한하
나의값으로고려할수있으며,이사전분포는초모집단으로부터뽑은가상의표본으로간주한다.

τ를초모수라하고 P(F|τ)를 F의확률밀도함수라하면주어진 τ값을가진특별한초모집단모형하

에서모집단유일성개수 θ는사전분포에의한기대값 Er(θ) = Eτ(S 1) =
∑K

i=1 P(Fi = 1|τ)로추정된다
(Takemura, 1997). 만약표본으로부터초모수 τ를 τ̂로추정한다면 θ̂은다음과같다.

θ̂ = Eτ̂(S 1) =
K∑

i=1

P(Fi = 1|τ̂). (2.2)

2.2. 모형기반에서의유일성개수추정

초모집단모형에서는크기 N의유한모집단을초모집단으로부터뽑은크기 N의확률표본으로모
집단으로간주한다. 즉, 모집단보다더큰가상의모집단을초모집단이라하며이모집단으로부터뽑
은크기 N의확률표본을모집단으로간주하는것이다. 따라서본연구에서는초모집단모형기반에서
모집단유일성을추정하는방법을이용하여표본으로부터모집단유일성개수를추정하는방법을제안

하고자한다. 본절에서검토하는모형들은모집단의셀빈도들이초모집단분포의현실값이라는가정
에근거를둔다.

2.2.1. Multinomial-Dirichlet모형 (Takemura, 1997; Pereira와 Stern, 2008; Bruce와 Peter, 2000)

모집단에서 랜덤하게 선택된 한 사람이 주요 변수의 범주 i에 속하는 확률은 πi = Fi/N이므로,∑K
i=1 πi = 1인 것을 감안하여 Fi = (F1, . . . , FK)의 사전분포가 Multinomial(N, π1, π2, . . . , πK)를 따른
다고가정하자. 또한, 확률벡터 πi = (π1, . . . , πK)는 Dirichlet(α1, α2, . . . , αK)를따르는확률변수 Πi =

(Π1,Π2, . . . ,ΠK)의특정한값으로고려할수있다. 여기서 α1, α2, . . . , αK은 Fi의사전분포의초모수이
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다. Fi와 Πi의결합확률밀도함수는다음과같다.

P(Fi = xi,Πi = πi) =
 N

x1, . . . , xK

 Γ(α1 + · · · + αK)
Γ(α1) · · · Γ(αK)

πα1+x1−1
1 · · · παK+xK−1

K ,

여기서, πK = 1 − π1 − · · · − πK−1이고, xi는확률변수 Fi에대응되는특정한값이다. 위의결합확률밀도
함수를 πi에대해서적분하면 Fi의주변분포를얻을수있다.

P(F1 = x1, . . . , FK = xK) =
N!Γ(α1 + · · · + αK)
Γ(α1 + · · · + αK + N)

Γ(α1 + x1)
Γ(α1)x1!

· · · Γ(αK + xK)
Γ(αK)xK!

. (2.3)

위에서구한 Fi의주변분포를 Dirichlet Compound Multinomial 분포라고한다. 여기서
∑K

i=1 αi = A라
하면,

P(Fi = 1) = Nαi
Γ(A)Γ(A − αi + N − 1)
Γ(A + N)Γ(A − αi)

이고,모집단유일성개수의기대값은

UP = E(S 1) =
K∑

i=1

P(Fi = 1|α) = N
Γ(A)
Γ(A + N)

K∑
i=1

αi
Γ(A − αi + N − 1)
Γ(A − αi)

이된다.

이경우셀교환가능성(cell exchangeable)을가정하여 α1 = α2 = · · · = αK = α라놓으면, A = Kα가
되므로 UP는식 (2.4)와같이표현할수있다. 마이크로데이터의특성상많은그룹의부모집단으로이
루어진모집단에서부모집단이모수가같은어떤확률분포를가진다고가정하면계산이편리하기때문

에초모집단모형에서는셀교환가능성을인정하고있다. Takemura (1997)의연구를보면,셀교환가능
성을가정하지않는것이보다좋은모형으로적합시킬수있지만계산과정이복잡하고어렵기때문에

셀교환가능성을가정하여유일성개수의기대값을유도하고있다.

UP = E(S 1) =
N

N − 1
Kα

B(Kα,N)
B((K − 1)α,N − 1)

, (2.4)

여기서 B는 beta분포를의미한다.

UP를추정하기 위해서 Bethlehem 등 (1990)이 Poisson-Gamma 모형에서사용하였던적률추정법
을 사용하여 표본적률과 모적률이 같다고 가정하면, (n − 1)/(Kα̂ + 1) = K/n s2

f − 1이 된다. 여기서
s2

f =
∑K

i=1 ( fi − f̄ )2/(K − 1)이고, α̂에대해정리하면 α̂ = (n2 − Ks2
f )/{K(Ks2

f − n)}된다. 즉,모집단유일

성개수의기대값에대한추정량 ÛP는식 (2.5)와같다.

ÛP =
N

N − 1

n2 − Ks2
f(

Ks2
f − n

)
B


(
n2 − Ks2

f

)(
Ks2

f − n
) ,N

B

 (K − 1)
K

(
n2 − Ks2

f

)(
Ks2

f − n
) ,N − 1


. (2.5)
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2.2.2. Takemura의 Poisson-Gamma모형 (Takemura, 1997; Hoshino와 Takemura, 1998)

모집단에서랜덤하게선택된한사람이주요변수의범주 i에속하는확률 πi = Fi/N은확률밀도함
수가 1/{Γ(α)βα}xα−1e−x/β인 Gamma(α, β)분포를따르는확률변수 Πi의특정한값으로간주할수있고,
Fi는기대값이 Nπi인 Poisson분포를따른다고가정하자.

∑K
i=1 Πi = 1은필수조건이지만모형전개를

위해서
∑K

i=1 E(Πi) = 1이라가정한다. 또한,제약조건으로모수 α를 α = 1/Kβ라고하면, Πi의공통분

포(common distribution)에서한모수만결정되지않은상태가된다. 결정되지않은모수 β는 Πi의공

통평균(common mean) 1/K의주위에퍼져있는정도를나타낸다. Takemura의 Poisson-Gamma모형은
다음과같이요약할수있다.

Fi ∼ Poisson(Nπi)|πi = Πi, Πi ∼ Gamma(α, β). (2.6)

위의가정하에서 Fi와 Πi의결합확률밀도함수는다음과같다.

P(Fi = xi,Πi = πi) =
N xiπxi+α−1e−

(
βN+1
β

)
πi

xi!Γ(α)βα
, xi = 0, 1, . . . ,N. (2.7)

위의 결합밀도함수를 πi에 대해서 적분하여 Fi의 주변분포를 구하면 다음과 같은 음이항분포(Neg-
ative-Binomial Distribution)가된다.

P(Fi = xi) =
Γ(xi + α)
xi!Γ(α)

(Nβ)xi

(Nβ + 1)xi+α
, xi = 0, 1, . . . ,N. (2.8)

Multinomial-Dirichlet 모형에서와같이셀교환가능성을가정하고, 식 (2.8)을이용하여모집단유일성
개수의기대값을구하면다음과같다.

UP = E(S 1) = KP(Fi = 1) =
KαNβ

(Nβ + 1)1+α = N(Nβ + 1)−(α+1), (2.9)

여기서, α = 1/Kβ이다.
표본적률과모집단적률이같다고놓으면 f̄ = nα̂β̂ = n/K, s2

f = nα̂β̂(nβ̂ + 1)이되고,위의제약조
건 α = 1/Kβ이있기때문에 β만추정한다.

β̂ =
1
n

Ks2
f

n
− 1

 , α̂ =
n
K

 n
Ks2

f − n

 . (2.10)

이렇게구한 α̂과 β̂를 UP에대입하여모집단유일성의개수의기대값 UP를추정할수있으며, 모집단
유일성개수의기대값에대한추정량 ÛP는다음과같다.

ÛP = N

N
n

Ks2
f

n
− 1

 + 1

−
 n

K

 n
Ks2

f −n

+1

. (2.11)

식 (2.10)을 1/α̂에대해서정리하면, 1/α̂ = K/n(K/ns2
f − 1)이된다. 이결과는 Multinomial-Dirichlet

모형에서 α̂를 추정할 때 (n − 1)/(Kα̂ + 1) 대신에 n/(Kα̂)로 놓으면, Poisson-Gamma 모형의 1/α̂ =
K/n(K/ns2

f − 1)과같아지므로두모형은동일한결과를보이게된다.
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따라서 Takemura의 Poisson-Gamma모형의적률추정량 α̂는Multinomial- Dirichlet모형의변형된
적률추정량임을알수있으며,이모형의적률추정량 1/α̂ = K/n(K/ns2

f − 1)을이용하여 Multinomial-
Dirichlet모형의모집단유일성개수의기대값 UP를추정할수있다. 즉,모집단유일성개수의기대값
에대한추정량 ÛP는다음과같다.

ÛP =
N

N − 1
n2(

Ks2
f − n

)
B

 n2(
Ks2

f − n
) ,N

B

 (K − 1)
K

n2(
Ks2

f − n
) ,N − 1


. (2.12)

이경우 Poisson-Gamma 모형의적률추정량 α̂을이용하여 Multinomial-Dirichlet 모형의모집단유일
성개수의기대값 UP를추정한추정량 ÛP을Modified Multinomial-Dirichlet모형의 ÛP이라한다.

2.2.3. Bethlehem의 Poisson-Gamma모형 (Bethlehem,Keller와 Pannekoek,1990)

Poisson-Gamma모형에서 Takemura (1997)는 Πi가 Gamma(α, β)를따른다고가정하고표본에서의
셀의 개수 K를 공셀(empty cells)을 포함한 모든 셀의 개수로 정의하였지만, Bethlehem 등 (1990)은
Πi가 Gamma(Nα, β/N)을따른다고가정하였고,표본에서의셀의개수 K를 0이아닌셀의개수로정의
하였다.

Fi ∼ Poisson(Nπi)|πi = Πi, Πi ∼ Gamma
(
Nα,

β

N

)
. (2.13)

위의가정하에서 Fi와 Πi의결합확률밀도함수는다음과같다.

P(Fi = xi,Πi = πi) =
N xi+Nαπxi+Nα−1

i e−
(

Nβ+N
β

)
πi

xi!Γ(Nα)βNα , xi = 0, 1, . . . ,N. (2.14)

위의결합밀도함수를 πi에대해서적분하여 Fi의주변분포를구하면다음과같은음이항분포가된다.

P(Fi = xi) =
Γ(xi + Nα)
Γ(xi + 1)Γ(Nα)

(β)xi

(β + 1)xi+Nα , xi = 0, 1, . . . ,N. (2.15)

식 (2.15)를이용하여모집단유일성개수의기대값을구하면다음과같다.

UP = E(S 1) = KP(Fi = 1) = KNα
β

(β + 1)1+Nα = N(β + 1)−(Nα+1), (2.16)

이 경우 표본적률과 모적률이 같다고 놓으면 f̄ = nα̂β̂ = n/K, s2
f = nα̂β̂(β̂ + 1)이 되고, 제약조건

α = 1/Kβ을이용하여 β와 α를추정하면다음과같다.

β̂ =
K
n

s2
f − 1, α̂ =

n
K

 1
Ks2

f − n

 . (2.17)

이렇게구한 α̂과 β̂를 UP에대입하여모집단유일성개수의기대값 UP를추정할수있으며,모집단유
일성개수의기대값에대한추정량 ÛP는식 (2.18)과같다.

ÛP = N
(K

n
s2

f

)−N n
K

 1
Ks2

f −n

+1

. (2.18)
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3. 임계모집단크기결정

3.1. 임계모집단크기

임계모집단 크기란 지역분류(행정구역코드)에 있어서 가장 소규모로 구별되는 지역의 인구 규모
또는사업체규모가최소한임계모집단크기 Nc(r)보다는커야한다는임계크기를의미한다. 마이크로
데이터이용자들은전체모집단자료대신에어떤특정한지역과관련된자료에더많은관심을가지고
있다. 그러므로지역분류(행정구역코드)와관련하여각각의지역에대한안전한마이크로데이터파일
을제공할기준이필요하다.
수집자료의마이크로데이터파일에서식별되는자료들만이모집단에서유일하다고가정할때,식

별가능한자료들의기대값을 UPS이라고하자. 이 UPS값은특정한마이크로데이터파일의노출위험

을반영하며, UPS는 ÛPS = nÛP/N으로추정할수있고, ÛP은 UP의추정량이다.
임계모집단크기결정에있어서첫번째기준은절대기준 Ca로크기를고려한 ÛPS < Ca이고,두번

째기준은상대적으로덜엄격한기준으로식별가능한자료들의비율 (UPS /n = UP/N)이어떤임계값
Cr보다작아야한다는기준이다. 이기준을적용할때에는 ÛP/N < Cr이된다.
상대기준 Cr에대응되는임계모집단크기 Nc(r)를상대기준이충족되는모집단크기로정의하면

UP
(
Nc(r)

)
Nc(r)

= Cr (3.1)

이된다. 여기서 Nc(r)은상대기준(relative criterion)을만족하는모집단의크기로정의된다. UP(Nc(r))
은 UP를 Nc(r)의함수로간주한다.

Multinomial Dirichlet 모형을 이용한 임계모집단 크기 결정에서 모집단 유일성 개수의 기대값이
UP = E(S 1) = N/(N − 1)KαB(Kα,N)/B((K − 1)α,N − 1)이므로상대기준 Cr은식 (3.2)와같다.

UP
(
Nc(r)

)
Nc(r)

= Cr =
1

Nc(r) − 1
Kα

B(Kα,Nc(r))
B((K − 1)α,Nc(r) − 1)

. (3.2)

Takemura의 Poisson-Gamma모형을이용한임계모집단크기결정에서모집단유일성개수의기대값이
UP = E(S 1) = KP(Fi = 1) = N(Nβ + 1)−(α+1)이므로,임계모집단크기 Nc(r)은다음과같다.

Nc(r) =
C
−
(

Kβ
Kβ+1

)
r − 1

β
. (3.3)

즉, 임계모집단크기 Nc(r)은 β의추정값인 β̂ = 1/n(Ks2
f /n − 1)을이용하여추정할수있다. Modified

Multinomial-Dirichlet 모형에서는모집단유일성개수의기대값이 UP = E(S 1) = N/(N − 1)KαB(Kα,
N)/B((K − 1)α,N − 1)이므로 임계모집단 크기 결정에서 상대기준 Cr은 Multinomial-Dirichlet 모형을
이용한 Cr과같다.

Bethlehem의 Poisson-Gamma 모형을이용한임계모집단크기결정에서모집단유일성개수의기
대값이 UP = E(S 1) = N(β + 1)−(Nα+1)이므로,임계모집단크기 Nc(r)는식 (3.4)와같다.

Nc(r) = −Kβ
[

ln(Cr)
ln(1 + β)

+ 1
]
. (3.4)

즉,임계모집단크기 Nc(r)는추정량 α̂또는 β̂,상대기준 Cr과셀의수 K를이용하여구할수있다.
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표 1: Multinomial-Dirichlet모형의임계모집단크기

주요변수 셀의개수 유일성개수 추정된 α̂ 임계모집단크기

I 18 0 0.444264 53
I × S 101 9 0.476428 138

I × S × E 181 33 0.235182 153
I × S × E × Y 373 93 0.128447 177

표 2: Takemura의 Poisson-Gamma모형의임계모집단크기

주요변수 셀의개수 유일성개수 추정된 β̂ 임계모집단크기

I 185 0 0.111096 891
I × S 101 9 0.020348 5,074

I × S × E 181 33 0.022941 11,362
I × S × E × Y 373 93 0.020435 21,914

표 3: Modified Multinomial-Dirichlet모형의임계모집단크기

주요변수 셀의개수 유일성개수 추정된 α̂ 임계모집단크기

I 18 0 0.500069 54
I × S 101 9 0.486573 138

I × S × E 181 33 0.240828 154
I × S × E × Y 373 93 0.131194 178

표 4: Bethlehem의 Poisson-Gamma모형의임계모집단크기

주요변수 셀의개수 유일성개수 추정된 β̂ 임계모집단크기

I 18 0 222.1914 1,109
I × S 101 9 40.69686 3,501

I × S × E 181 33 45.88229 6,605
I × S × E × Y 373 93 40.87032 12,953

3.2. 임계모집단크기결정사례

임계모집단크기결정을위해사용한자료는 2007년기준사업체모집단데이터베이스자료중행
정구역코드 34050에해당하는서산시에존재하는 9,691개의사업체중에서 20%정도인 2,000개의사
업체이다.
주요 변수는 산업분류(I), 년 간 총매출액(S ), 월평균 종사자수(E), 창설년도(Y) 순서로 4개이다.

산업분류의범주는한국표준산업분류(제 9차개정)에의하여산업분류코드 5자리숫자중에서앞자리
2자리를이용한대분류기준으로 21개의범주로나누었다. 년간총매출액과월평균종사자수는각각
6개와 4개의범주로구성하였다. 창설년도는 1910년이전을하나의범주로 1910년부터 20년주기로
2008년까지 6개의범주로구성하였다.

4개의주요변수에대한모든가능한범주들의조합을고려하지만,구조적 “0”셀은분석에서제외하
며표본에서의공셀(empty cell)은제외하지않고포함하였다. 즉, 주요변수에대한모든범주들의조
합들이가능한것은아니기때문에조합들의수가관련변수들의범주의곱보다는작다. 임계모집단
크기결정을위한상대기준 Cr은 0.1%를사용하였다. 즉,어떤하위모집단에서식별할수있는레코드
들의수가 0.1%보다작아야한다. 이와같은조건하에서 4개의모형에대한임계모집단크기를구하
였다. 표 1에서부터표 4까지주요변수의셀의수에따라유일성을가지는셀의수가유일성의개수이
다.
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상대기준 Cr으로 0.1%를고려한것이다소작은것처럼보이지만 2007년기준전국사업체조사의
전국사업체수가 6,221,268개인것을고려한다면 6,221개의사업체가유일하며, 노출의위험이있음
을의미한다.

위의표 1부터표 4까지산업분류(I)의셀의개수가 18인이유는 2007년기준사업체모집단데이
터베이스자료에서산업분류(I)대분류기준 21개중에서구조적 “0”셀인 A(농업,임업및어업), B(광
업), U(국제및외국기관)를분석에서제외했기때문이다. 전국사업체조사자료중에서가장중요하게
생각되는변수는각사업체들의산업분류(I)와년간총매출액(S )이다. 산업분류(I)하나만을고려할
경우임계모집단크기는 53, 891, 54, 1,109개이므로지역분류(행정구역코드)에있어서 4개의모형모
두를고려할경우 1,109개이하의사업체를가진지역은자료를제공할수없다. 또한, 산업분류(I)와
년간총매출액(S )의임계모집단크기는 138, 5,074, 138, 3,501개인것을감안하면서산시에존재하는
사업체수가 9,691개이므로 5,074개보다크므로,두변수에대한자료의제공이가능하다.

4개의주요변수(산업분류(I), 년간총매출액(S ), 월평균종사자수(E), 창설년도(Y)) 모두를고려
할경우임계모집단크기가 177, 21,914, 178, 12,953개이므로,사업체수가각각의모형을고려할때임
계모집단크기이하인지역은지역분류(행정구역코드)를감안하여 4개의변수모두를제공할수는없
다.

4. 결론

본연구에서는마이크로데이터파일을통계이용자들에게제공할때발생할수있는노출과식별에
대해서살펴보았고,식별의측도로사용되는유일성의개념을살펴보았다. 모집단유일성개수는마이
크로데이터파일의제공여부를결정하는데중요한지표이며, 이를추정하는방법인초모집단모형으
로는 Multinomial-Dirichlet모형, Takemura의 Poisson-Gamma모형, Modified Multinomial-Dirichlet모
형, Bethlehem의 Poisson-Gamma 모형등이있다. 임계모집단크기는상대기준 Cr, 모집단의셀의수
K,추정량 α̂또는 β̂에의해결정되며,상대기준 Cr을고정시켰을때모집단으로부터 20%의표본을추
출할경우 MSE가안정적인것을감안하면분산과연관된추정량 α̂과 β̂의변화는미비하며, 결과적으
로모집단의셀의수 K에의해임계모집단크기는좌우됨을알수있었다.

임계모집단크기결정사례에서는전국사업체조사자료를이용하였으며, 사업체조사에서가장중
요하고 사업체 입장에서 노출을 꺼리는 산업분류(I), 년 간 총매출액(S ), 월평균 종사자수(E)를 주요
변수로 하였으며, 식별이 용이할 수 있는 창설년도(Y)도 포함하였다. 각 주요변수에 대한 범주의 구
성은 기준이 마련되어 있는 산업분류(I)는 대분류 기준에서 A, B, U를 제외한 18개로, 기준이 마련
되어있지않은년간총매출액(S )은 6개, 월평균종사자수는 4개, 창설년도(Y)는 6개의범주로구성
한결과 4개의주요변수에대한임계모집단크기는 Multinomial-Dirichlet 모형을이용할경우 177개,
Takemura의 Poisson-Gamma 모형을이용할경우 21,914개, Modified Multinomial-Dirichlet 모형을이
용할경우 178개, Bethlehem의 Poisson-Gamma 모형을이용할경우 12,953개였다. 결과적으로어떤
모형을이용하는가에따라서사업체수가적게는 177개에서많게는사업체수가 21,914개이하인지
역은 지역분류(행정구역코드)를 감안하여 4개의 주요 변수 모두를 제공할 수 없다는 것을 알 수 있
다. 네덜란드는 인구주택총조사(Population and Housing Census)의 경우 주요 변수를 4개 변수(가구
구성: 24개범주, 나이: 14개범주, 혼인상태: 2개범주, 성별: 2개범주)로정하고 4개변수모두를
제공할경우의임계모집단크기를 46,228명으로하고있다. 네덜란드에서주로사용하는지역분류는
COROP(Coördinatie Commissic Regionaal Onderzoeks Programma)이며, 이 지역분류 COROP에서의
주민수는 54,747명에서 1,057,095명의범위이다. 이범위는 4개의주요변수에대한임계모집단크기
46,228명의조건을만족하므로마이크로데이터파일을제공할수있다 (Bethlehem등, 1990).
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미국은마이크로데이터파일에서최소한지역분류규모로주민수 100,000명을선택했다 (Cox 등,
1986). 한국통계청은인구주택총조사의경우주요변수를 8개변수(가구구분, 나이, 혼인상태, 성별,
가구주와의관계,점유형태,주인가구,거처의종류)로정하고있지만,임계모집단크기와최소지역분
류규모에대한기준은마련되지않았다. 따라서응답노출및식별을제한하기위한임계모집단크기
기준을설정할수있으므로본연구는다양한마이크로데이터파일에대해상대기준 Cr값에대응되는

최소규모를결정하는데활용할수있다.
일반적으로주요변수의선정은연구자에따라다소주관적이며일정하지않을수도있다. 또한,주

요변수들을범주화할때에도자료의제공범위등에따라다양하게할수도있다. 따라서선정한 4개
의변수와그에따른범주화방법이최적이라고할수는없으며, 자료의특성이나제공의범위에따라
적정한방법을적용하면될것이라판단된다.
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The Decision of Critical Population Size for Releasing
Micro Data Files
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Abstract
This study reviews the concept of disclosure, disclosure risks, and uniqueness. The number of uniqueness in

the population is of great importance in evaluating the disclosure risk of micro data files. We approach this prob-
lem by considering some basic superpopulation models including the Multinomial-Dirichlet model, the Poisson-
Gamma model of Bethlehem et al. (1990) and Takemura (1997), and the Modified Multinomial-Dirichlet model.
We decided the critical population size of each superpopulation model for four different superpopulation models.
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