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이단계표본추출을 이용한 소결핵병 유병률 추정
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Abstract : For a national survey in which wide geographic region or an entire country is targeted, multi-stage sampling
approach is widely used to overcome the problem of simple random sampling, to consider both herd- and animal-
level factors associated with disease occurrence, and to adjust clustering effect of disease in the population in the
calculation of sample size. The aim of this study was to establish sample size for estimating bovine tuberculosis (TB)
in Korea using stratified two-stage sampling design. The sample size was determined by taking into account the possible
clustering of TB-infected animals on individual herds to increase the reliability of survey results. In this study, the
country was stratified into nine provinces (administrative unit) and herd, the primary sampling unit, was considered
as a cluster. For all analyses, design effect of 2, between-cluster prevalence of 50% to yield maximum sample size,
and mean herd size of 65 were assumed due to lack of information available. Using a two-stage sampling scheme,
the number of cattle sampled per herd was 65 cattle, regardless of confidence level, prevalence, and mean herd size
examined. Number of clusters to be sampled at a 95% level of confidence was estimated to be 296, 74, 33, 19, 12,
and 9 for desired precision of 0.01, 0.02, 0.03, 0.04, 0.05, and 0.06, respectively. Therefore, the total sample size
with a 95% confidence level was 172,872, 43,218, 19,224, 10,818, 6,930, and 4,806 for desired precision ranging
from 0.01 to 0.06. The sample size was increased with desired precision and design effect. In a situation where the
number of cattle sampled per herd is fixed ranging from 5 to 40 with a 5-head interval, total sample size with a
95% confidence level was estimated to be 6,480, 10,080, 13,770, 17,280, 20.925, 24,570, 28,350, and 31,680,
respectively. The percent increase in total sample size resulting from the use of intra-cluster correlation coefficient
of 0.3 was 22.2, 32.1, 36.3, 39.6, 41.9, 42.9, 42,2, and 44.3%, respectively in comparison to the use of coefficient of 0.2.
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서  론

Mycobacterium bovis에 의한 소결핵병은 야생동물을 포함

한 다양한 포유동물 숙주를 대상으로 하는 만성소모성질병으

로 가축에서 경제적 손실뿐만 아니라 인수공통질병으로 중요

하다(5,12,13). 감염된 동물은 유즙, 타액, 분변과 뇨를 통하

여 병원체를 배출하며, 사람은 감염된 동물이 배출하는 병원

체를 함유한 비말먼지나 에어로졸을 흡입하거나 병원체에 오

염된 유즙을 섭취함으로써 감염이 성립된다(8,16). 또한 실험

실적으로 감염된 소에서 감수성 소로 전파가 증명되어 감염

이 우군에서 지속적으로 유지되는데 중요한 전파기전으로 알

려져 있다(11). 우리나라에서는 결핵병을 제2종 법정가축전

염병으로 지정하여 결핵병 및 브루세라병 방역실시요령에 따

라 튜버큐린 피내검사용 purified protein derivatives (PPD)

진단액을 사용한 정기검진을 통하여 양성우에 대한 살처분

정책을 엄격하게 시행하고 있으나 토착성 질병으로 여전히

발생하고 있다. 농림수산식품부에서는 2009년도 소결핵 방역

사업 목표를 감염우 색출과 도태로 설정하여 1세 이상의 젖

소 전두수와 1세 이상의 한우 및 육우를 대상으로 년간 젖소

400,000두(한우 및 육우 300,000두 별도)에 대하여 검진사업

을 계획하고 있다(1). 소결핵병의 개체 수준 (animal-level)의

유병률을 5년 단위로 구분하여 볼 때 1991-1995년 0.06%

(n = 1,426,339), 1996-2000년 0.13% (n = 1,909,569), 2001-

2005년 0.21% (n = 2,140,000), 2006년 0.16% (n = 420,000)

로 2000년 이후 국내 젖소의 결핵 감염율은 0.2% 이하로

추정되며(2), 경기, 충남, 전남, 전북 등 일부지역에서 발생빈

도가 상대적으로 높은 수준으로 발생하고 있다.

1Corresponding author.
E-mail : paksi@kangwon.ac.kr 



이단계표본추출을 이용한 소결핵병 유병률 추정 423

질병관리 대책을 수립하는 첫 단계는 대상 모집단에서 질

병의 역학적 특성과 유병률을 정확히 파악하는 것이다. 이를

위하여 우리나라에서는 혈청학적 검진사업을 통하여 국내 소

결핵병의 유병률을 보고하고 있지만 검진두수(표본크기)가 통

계학적으로 유효한 방법으로 계획된 것이 아니다. 검진두수

를 산정할 때 표본추출방법, 신뢰수준, 조사의 정밀도, 기대

유병률 등을 고려하지 않을 경우 조사결과에 대한 신뢰도를

부여할 수 없을 뿐만 아니라 추정치의 신뢰구간을 계산할 수

없는 문제가 있다. 따라서 조사의 목적을 달성할 수 있는 통

계학적으로 유효한 표본크기를 계산하는 것이 매우 중요하며

전술한 기초적인 정보이외에 표본추출방법과 조사비용을 고

려하여 최소의 비용으로 사업의 목적을 달성하도록 계획하는

것이 가장 이상적이다. 또한 표본크기 계산에서 중요하게 고

려해야할 사항은 모집단에서 질병발생의 집락효과(clustering

effect)이다(3,9,10). 집락효과는 동일한 집락에 속한 개체는 다

른 집락의 개체에 비하여 질병발생 위험과 관련이 있는 많은

생물학적, 경제적, 환경적 및 사양관리 등 역학적 특성을 공

유하기 때문에 질병에 대한 감염확률이 집락 내에서는 유사

하지만 집락 간에는 상당한 차이가 있다는 것을 의미한다. 이

는 특정 집락이 감염군이라면 해당 집락 내에서 혈청학적 검

사결과로 양성 혹은 음성을 공유할 가능성이 상대적으로 높

다는 것을 반영하는 것으로 집락 간 유병률의 차이는 집락

내 개체 간 유병률의 차이 보다 크다. 많은 전염성 질병은

농장 수준에서 집락효과를 보이기 때문에 유병률 추정을 위

한 조사에서 우연히 감염된 농장이 표본으로 선발된다면 유

병률이 과대추정되고, 반대로 비감염 농장이 많이 선발되면

유병률은 과소추정되어 0에 근사할 수 있다(6,19,20). 특히

표본추출단위가 우군(herd)인 집락추출에서는 일반적으로 표

본크기 계산에서 가정하는 관찰치 간 독립성(independence)을

위반하게 된다. 이 경우 분석에서 집락효과를 고려하지 않으

면 정밀도가 과대추정되어 유병률 추정치에 영향을 미친다

(17). 즉 표본추출 단위가 우군인 조사에서 측정결과가 우군

수준과 개별동물 수준에서 독립이 아니라면 분산추정치가 지

나치게 과소평가되기 때문에 표본크기를 계산할 때 분산을

조정해야 한다. 조정의 크기는 우군크기와 우군 내 상관성의

정도에 따라 다르며 흔히 집락 내 상관계수(intracluster

correlation coefficient)를 이용하여 분산을 증가시키는 방법을

사용한다(10). 단순무작위추출법과 비교할 때 동일한 정밀도

를 달성하기 위해서는 집락추출을 이용한 조사에서 더 많은

표본크기를 필요로 하며 집락추출에서 이러한 정밀도의 손실

을 design effect라고 한다(3). Otte와 Gumm (14)은 다양한

가축질병에 대하여 design effect를 분석한 결과를 보고하였

다. 역학적 특성으로 볼 때(2) 국내 소결핵병은 일부 지역에

서 특정 시기에 집중적으로 발생하고 특히 우군 내에서 감염

속도가 느리기 때문에 우군 내 감염율은 비교적 낮은 수준을

보이는데 이러한 양상은 기존의 결과(4,15,21)와 유사하다. 따

라서 본 연구는 집락효과를 고려한 이단계표본추출법(two-

stage sampling)으로 소결핵병의 유병률 추정에 필요한 표본

크기를 제시함으로써 2009년도 검진 계획두수의 적절성을 평

가하고자 수행되었다. 

재료 및 방법

분석의 가정

소결핵병의 유병률 추정을 위한 이단계집락추출에서 우리

나라의 행정구역을 경기, 강원, 충북, 충남, 전북, 전남, 경북,

경남 및 제주 등 9개의 층(stratum)으로 구분하며, 층 내에서

는 소결핵병에 대한 감염의 위험요인이 균질하게 분포한다고

가정한다. 총 표본크기 n, design effect D, 각 층에서 우군

(집락) 당 선발두수 k, 집락수 c라고 할 때 집락추출에서 유

병률(p = 1 − q) 추정치에 대한 표준오차는 다음과 같다 (3).

(1)

(2)

여기에서 ρ는 집락 내 상관계수로 소결핵의 ρ와 D에 대한

정보가 국내외 문헌에 보고된바 없기 때문에 본 연구에서는

국내 소결핵의 유병률이 일부 지역에서 상대적으로 높다는

점을 감안하여 ρ = 0.2, D = 2, D =3을 가정하여 표본크기를

비교하였다. 

표본크기

표본크기는 집락수와 집락 당 선발두수를 각각 계산하는

상황(상황 1)과 우군크기에 무관하게 집락 당 선발두수를 고

정하는 상황(상황 2)에 대하여 별도로 계산하였다. 

상황 1: 개별 층 내에서의 총 표본크기(n)는 단순무작위추

출법으로 계산된 표본크기에 design effect (D)를 곱하여 계

산하였다. 즉 n은 단순무작위추출에서 기대 유병률(p)과 정밀

도(d), 신뢰수준에 근거하여 다음과 같이 계산하였다. 분석의

목적으로 국내 소결핵의 우군 간 유병률 자료가 없기 때문에

최대의 표본크기를 계산하기 위하여 50%를 적용하였다.

(3)

집락 내 선발두수는 소결핵병의 유병률이 매우 낮다는 점

을 고려하여 적어도 1두의 양성개체를 검출하는 두수를

Cannon과 Roe (7)의 공식으로 계산하였다. 계산을 위하여 표

본에서 적어도 1두의 양성 개체를 검출 확률 α (95%), 평균

우군크기 N (2009년 3월 기준 국내 젖소 사육자료 65두, 상

황 2 참고), 우군에서 감염된 개체의 기대두수 d (pN), 국내

소결핵 유병률은 개체 수준의 유병률로 0.1-0.4%의 범위를

적용하여 k를 추정한 후 우군수는 n/k으로 계산하였다. 

(4)

마지막으로 유병률 조사에 필요한 총 표본크기는 단순무작

위추출법으로 계산된 층당 총 표본크기 n과 층의 개수를 곱

하여 계산하였다.

SE
pqD

n
----------- n kc=[ ],=

D 1 k 1–( )ρ+=

n
1.96

2
pq

d
------------------- D  q 1 p–=[ ]×=

k 1 1 α–( )
1 d⁄( )

–[ ]N d 1–( ) 2⁄ ]–=
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상황 2: 집락 당 선발두수를 고정하는 것은 국내 젖소 사

육농가의 평균 우군크기를 고려한 것으로 2009년 3월 기준으

로 통계청 자료에 의하면 젖소는 6,763 가구에서 총 437,858

두가 사육되고 있다. 이 자료에서 평균 우군크기는 65두(최소

6두, 최대 93두)로 조사비용을 고려하여 집락 당 선발두수와

집락수를 조정할 목적으로 사용할 수 있는 방법이다. 본 연

구에서는 집락 당 선발두수(k)를 5-40두까지 5두 간격으로 고

정하여 결과를 비교하였다. 전술한 공식(2)에서 ρ = 0.2와 k를

대입하여 design effect를 추정한 후 공식(1)을 이용하여 집락

수 (c)를 계산하였다. 유병률 조사에 필요한 총 표본크기는

상황 1과 동일하게 계산하였다.

결  과

상황 1: 집락효과를 고려한 층별 총 표본크기는 Fig 1(a,

b)과 같다. D = 2에서 기대정밀도를 0.01-0.06으로 변화시킬

때 95% 신뢰수준에서 요구되는 표본크기는 19,208, 4,802,

2,136, 1,202, 770, 534두로 기대정밀도가 증가하면 표본크기

도 증가하는 것으로 나타났다. 우군 내 선발두수는 공식(4)에

의해 평균우군크기 65두, 유병률 0.1-0.4%, 신뢰수준 90-99%

에 무관하게 모두 전 두수(n = 65)로 계산되어, 층별로 선발

해야 할 우군수는 기대정밀도 0.01-0.06 범위에서 각각 296,

74, 33, 19, 12, 9개로 계산되었다(Fig 2a~b). 따라서 총 표

본크기는 95% 신뢰수준에서 기대정밀도 0.01-0.06 범위에 대

하여 172,872, 43,218, 19,224, 10,818, 6,930, 4,806두로

추정되었다(Fig 3a~b). 이러한 결과는 예를 들어 D = 2, 정밀

도 0.01, 집락 간 유병률 50%, 층 내 개체 간 유병률

0.15%를 가정할 때 95% 신뢰수준에서 층별로 296개 우군과

우군 당 65두로 총 172,872두를 선발해야 함을 의미한다. 동

Fig 1. Sample size in each stratum (province) as a function of
desired precision in a survey for estimating bovine tuberculosis
by confidence level (90, 95, 99%), assuming a design effect of
2 (a) and 3 (b).

Fig 2. Number of herds to be sampled by desired precision and
confidence level for a design effect of 2 (a) and 3 (b).

Fig 3. Total sample size by desired precision and confidence
level at within-herd prevalence of 0.15% for a design effect of 2
(a) and 3 (b).
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일한 가정에서 신뢰수준을 99%로 증가시키면 총 표본크기는

298,584두, D = 3을 적용하면 신뢰수준 95%에서 259,308두,

99%에서 447,876두로 계산된다(Fig 3b).

상황 2: 집락 당 선발두수를 최소 5두에서 5두 간격으로

최대 40두로 고정할 때 D는 각각 1.8, 2.8, 3.8, 4.8, 5.8,

6.8, 7.8, 8.8로 계산되어 유의수준 5%에서 우군수는 144,

112, 102, 96, 93, 91, 90, 88개로 계산된다(Fig 4a). 층당

표본크기는 집락 당 선발 두수 5-40두 범위에 대하여 각각

720, 1,120, 1,530, 1,920. 2,325, 2,730, 3,150, 3,520두로

계산되었다[Fig 4(b)]. 따라서 총 표본크기는 95% 신뢰수준에

서 집락 당 선발 두수 5-40두 범위에 대하여 6,480, 10,080,

13,770, 17,280, 20.925, 24,570, 28,350, 31,680두로 추정되

었다(Fig 4c).

고  찰

조사계획을 수립할 때 결과로 얻는 추정치의 정확도, 이용

가능한 자료, 조사에 소요되는 비용 간에 적절한 균형을 유

지하면서 목적을 달성할 수 있는 표본크기를 계산하는 것이

중요하다. 표본추출방법과 관련하여 단순무작위추출법에서는

표본추출 구조를 작성해야할 뿐만 아니라 조사비용이 증가하

기 때문에 적용 측면에서 현실적으로 한계가 있다. 따라서 그

대안으로 우군 (집락)을 먼저 선발한 후 우군 내에서 개별

동물을 선발하는 다단계추출법을 사용한다(6,19,22). 다단계표

본추출을 사용할 경우 가축의 사양관리 특성상 다양한 수준

에서 발생할 수 있는 집락효과를 고려해야 한다. 즉 조사에

서 최종적으로 관심을 갖는 개별 소는 이를테면 도-시군-농

장-축사와 같이 다양한 수준의 계층적(hierarchy) 구조를 갖기

때문에 집락 간 질병발생 위험이 다르므로 이단계추출법을

사용하는 경우 1단계에서 감염된 우군의 비율을 보정하고, 2

단계로 우군 내 감염된 동물의 비율을 보정하는 것이다(6).

또한 집락효과를 고려하지 않은 조사결과는 신뢰하기 어려운

데 그 이유는 대부분의 표본조사에서 사용하는 표본크기 계

산공식은 모집단 내의 개체들이 감염되어 있을 확률이 동일

하다고 가정하여 단순무작위표본추출을 사용하기 때문이다.

집락추출에서 추정치의 정밀도는 모집단에서의 질병발생 분

포와 관련이 있다. 예를 들어 모집단에서 유병률 추정치의 변

동이 좁은 경우 집락수를 적게 선발하여도 비교적 정확한 추

정치를 얻을 수 있지만 매우 넓다면 동일한 정확도를 얻기

위해서는 더 많은 집락을 선발해야 한다. 이는 집락효과가

있을 때 집락수를 더 많이 선발하고 집락 내 개체수를 줄이

는 것이 중요함을 의미하며 이러한 전략은 이단계집락추출

에서 조사비용을 최소화한다(6). 

본 연구에서 D = 2, 정밀도 0.01, 표본크기를 최대화하기

위하여 집락 간 유병률 50%, 층 내 개체 간 유병률 0.15%

를 가정할 때 95% 신뢰수준에서 총 172,872두를 검사하면

소결핵병의 유병률을 추정하는 목적을 달성하는 것으로 나타

났다. 만일 D = 3을 가정하고 기대 정밀도 0.01, 집락 간 유

병률 50%, 집락 내 개체수준의 유병률 0.1-0.4% 범위, 신뢰

수준 99%를 가정할 때 총 표본크기는 447,876, 111,969,

49,788, 27,999, 17,928, 12,477두로 계산된다. 이러한 결과에

근거할 때 2009년도 우리나라의 소결핵 검진사업 물량

400,000두는 정밀도는 높은 수준으로 보장하지만 한편으로 과

대검진의 가능성이 매우 높아 방역예산이 낭비되는 우려가

있다. 본 연구에서는 ρ에 대한 국내 연구보고가 없어 임의적

인 값을 사용하여 표본크기를 계산하였다. ρ = 0은 소결핵병

이 층간에 랜덤하게 분포하며, ρ = 1은 소결핵 유병률이 층간

에 매우 다르다는 것을 의미한다. 분석에서 가정한 ρ = 0.2를

ρ = 0.3으로 증가시키면 총 표본크기는 집락 당 선발 두수 5-

40두 범위에 대하여 유의수준 5%에서 각각 22.2, 32.1, 36.3,

39.6, 41.9, 42.9, 42,2, 44.3% 증가하는 것으로 나타났다. 본

연구에서 적용한 상황 2는 이단계추출법에서 총 표본크기나

집락수가 결정되어 있지 않을 경우 표본크기는 우군 선발에

Fig 4. The number of herds sampled (a), sample size per stratum
(b), and total sample size (c) by the predefined number of cattle
to be sampled per herd and significance level of 1, 5, and 10%.
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소요되는 비용과 우군 내 개체를 선발하는데 소요되는 상대

적 비용을 고려해야 하기 때문에 국내 사육현황에 근거하여

집락 당 선발두수를 고정하는 대안을 가정한 것이다. 만일

비용을 감소하는 방안으로 집락수를 고정한다면 표본크기 계

산에서 집락 간 분산추정치에 대한 정보를 필요로 하는데

(18) 이에 대한 국내자료는 보고된바 없다. 따라서 향후 소

결핵병 검진사업에서 ρ에 대한 정보와 집락 간 유병률을 얻

을 수 있는 사업을 시행하여 보다 정확한 표본크기를 계산

하는 연구가 필요할 것으로 판단된다.

결  론

동물모집단에 대한 조사 결과를 분석할 때 측정결과가 우

군 수준과 우군 내 개별 동물 수준에서 독립으로 가정하는

것이 일반적이지만 표본추출 단위가 우군인 이단계집락추출

에서는 이러한 독립성 가정을 충족하지 못한다. 본 연구에서

는 이단계집락추출법을 사용하여 소결핵병의 유병률을 추정

하는 조사에서 집락성을 고려한 표본크기를 계산함으로써 농

림수산식품부의 2009년도 사업계획에 제시된 젖소 400,000두

에 대한 검진두수의 적절성을 평가하였다. 분석을 위하여

D = 2, 정밀도 0.01, 집락 간 유병률 50%, 층 내 개체 간

유병률 0.15%를 가정할 때 95% 신뢰수준에서 층별로 296개

우군과 우군 당 65두를 선발하며 9개의 층을 고려하면 총

172,872두를 검사하면 유병률을 추정하는 사업목적을 충분히

달성하는 것으로 나타났다. 소결핵병 검진사업은 국가 방역

사업계획으로 매년 시행하기 때문에 집락효과를 비롯한 이용

가능한 자료의 양과 정확도 및 조사비용을 고려하여 사업의

목적을 달성할 수 있는 최적의 표본크기를 설정하는 것이 바

람직할 것으로 판단된다.
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