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요 약

본 연구는 전염병의 확산 과정을 설명하기 위한 질병 확산 모형을 구축 하고자 하였다. 질병의 확

산 과정은 결정적인 과정과 확률적인 과정으로 크게 분류할 수 있다. 대부분의 연구가 질병의 확산 과

정을 결정적 과정으로 움직인다고 가정을 하고 상미분방정식을 이용하여 모형을 구축하였다. 본 연구

에서는 질병 확산 모형인 SIR (Suspectible – Infectious – Recovered) 모형을 기반으로 하여 질병

의 확산 예측 모형을 구현하고자 하였다. 최소제곱법을 이용하여 모수를 추정한 후, 상미분방정식을

이용한 결정적 모형 방법과 더불어 Gillespie가 제안한 방법에 기반하여 확률적인 과정을 따르는 모형

적합을 함께 시도하였다. 본 연구에서 소개된 방법들은 질병관리본부의 2001년 1월부터 2002년 3월

까지의 국내 말라리아 주별 발병자 수 자료를 이용하여 모형 적합을 시도 하였으며, 그 결과 구현된 모

형이실제질병의확산과정을잘설명하였다.

주요용어: 길레스피알고리즘, 상미분방정식, 에스아이알모형, 질병확산모형, 확률적반응모형.

1. 서론

전염병이란 질병 중 전염이 가능한 질병을 말한다. 특정 병원체나 병원체의 독성물질로 인하여 발생

하는 질병으로 감염된 사람으로부터 감수성이 있는 숙주 (사람)에게 감염되는 질환을 의미한다. 전염

병 병원체의 종류로는 세균, 바이러스, 기생충, 곰팡이, 원생동물 등이 있으며 임상 특성으로는 호흡기

계 질환, 위장관 질환, 간질환, 급성 열성 질환 등이 있다. 확산 방법은 사람간 접촉, 식품이나 식수, 곤

충 매개, 동물에서 사람으로 확산, 성적 접촉 등에 의한다. 실제로 겨울철에 사람들이 많이 걸리는 감기

의 주된 원인은 바이러스다. 주로 호흡기를 통해 전염되며 손이나 신체 일부의 접촉에 의해서도 옮는다.

접촉성바이러스는대개사람과사람이만나야전염된다.

2011년 미국에서 개봉된 영화 <컨테이젼>과 2013년 한국에서 개봉된 영화 <감기>는 전염병의 공

포를 그리고 있다. <컨테이젼> 영화 속 공포의 원인은 박쥐의 병균이 돼지로 옮아 생긴 치명적인 바이

러스였다. 이 바이러스는 상상을 초월한 속도로 퍼져나갔고, 많은 사람들이 이 바이러스에 전염되어 손

을 쓸 사이도 없이 죽었다. 영화 <감기>는 호흡기로 감염되며 감염속도 초당 3.4명, 치사율 100%의

유례 없는 최악의 바이러스가 대한민국에 발병하였다. 이에 정부는 전세계적인 확산을 막기 위해 국가

재난사태를 발령하였다. 이처럼 전염병의 공포는 영화에만 있지 않다. 신종플루, 사스 (SARS) 등 많은

사람들이감염되었고, 구제역으로수많은동물이죽었다.
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실제 1918년에 유행했던 스페인독감으로 인해 2,500만∼5,000만명이 희생되었다. 미국의 한 신병 훈

련소에서 처음 발생한 뒤 1차 세계대전 중 세계 각지로 이동한 군인들에 의해 18개월 만에 세계 인구의

20%가 감염되었고, 그 중 2.5%∼5%가 사망했다. 이때는 세계적인 항공망이 제대로 갖춰지기 전이라

전파속도가상대적으로느렸다. 하지만이젠누구나비행기를타고세계어느곳으로든하루안에이동

할 수 있어 전염병이 아주 빠르게 퍼진다. 또한 도시에 사람이 엄청나게 밀집해 있어 전염병이 어떻게

퍼질지알기힘들다. 전염병을막기위해전세계의대부분국가들은매우오랫동안전염병의발생과확

산을 예측하고 대비하기 위해 전염병 모형을 사용하고 있다. 이런 연구 성과를 이용하여 과학자들은 전

염병 발생시 예방접종과 격리에 대한 계획을 세우거나 특별한 전염병에 대한 치사율을 추정하는데 적용

하려고노력하였다.

전염병의 전이 또는 확산 과정을 모형화 함으로써 전염병이 발생하였을 때 이를 통제하기 위한 초

기 대응방안으로 이용할 수 있으며 또한 시간의 흐름에 따른 병의 확산 과정을 예측할 수 있다. 이

와 같은 전염병의 확산 과정을 모형화 함으로써 사망의 원인을 정량화 하려는 최초의 연구는 Graunt

(1662)에 의해 진행되었다. 이 연구에서는 매주 마다 사망자들의 원인과 수를 목록화하고 연구하였다.

Bernoulli (1766)는천연두를연구하여이전염병때문에사람들이얼마나죽었는지분석한결과를발표

했으며, 이 연구를 통하여 천연두 균으로 인해 인체에 면역력을 갖게 하므로 천연두를 예방할 수 있다는

주장을 뒷받침하게 되었다. 그 이후 전염병 모형을 체계적으로 연구하기 시작한 것은 20세기 초부터이

다. Hamer (1906)는 영국 런던에서 발생했던 홍역의 유행에 관한 모형인 SI 모형을 제시하였고, Ross

(1911)는 말라리아는 모기가 옮기는 병이라는 것을 알아내고 말라리아의 확산 모형을 제시함으로써 말

라리아예방에기여하였다.

전염병의 확산 과정을 확률적으로 모형화 하기 위한 방법으로 Kermack와 McKendrick (1927)은 전

염병이 유행하기 위한 초기 조건과 전염병의 확산 정도를 예측하기 위하여 제안한 SIR 모형이 있다.

SIR 모형은 전염병의 전이 상태를 크게 세 가지로 구분하였다. 전체 모집단 가운데 질병에 감염된 가

능성이 있는 집단을 S (susceptible)로 나타낸다. 질병에 감염된 집단은 I (infected)로 나타낸다. 마지

막으로 질병으로 회복되거나 사망 등으로 질병으로부터 벗어난 집단은 R (recovered)로 나타낸다. SIR

모형에서는 S 상태에 놓여있는 사람 (개체)이 I 상태와 R 상태로 차례차례로 전이되어 간다는 가정에

서 질병의 확산과정을 수학적으로 설명하고자 한 모형이라 할 수 있다. 이 연구는 20세기 중반에 들어

와서 폭발적으로 성장하였다. 이후 다양한 수학적인 모형이 만들어졌고, 분석되었으며 실제 전염성 질

병에응용되었다.

전염병 모형을 주제로 하는 연구가 현재까지 우리나라에서도 많이 진행되어 왔다. Hwang 등

(2007)에서는 한국의 말라리아, 신증후군 출혈열, 홍역 자료에 비선형 회귀식으로 표현되는 SIR 모

형을 적용하여 기존 현상을 설명하고 미래를 예측하는 연구를 하였고, Lee 등 (2009)에서는 후향연산

식을 이용하여 국내 쯔쯔가무시증의 감염자 분포 추정과 질병 확산 모형인 SIRS 모형을 적용하여 유병

자수를 추정 하였다. SIRS 모형은 SIR 모형과 달리 recovered 단계에서 다시 일부는 susceptible 단

계로 이동이 가능함을 가정하는 모형이다. Lee 등 (2010)은 신종 인플루엔자에 대하여 SIR 기본 모형

에서 잠복기 (exposed)를 고려하고 전체 모집단이 닫혀 (closed)있지 않고, 인구의 생성 (birth)과 사

망 (death)과정을 모형에 추가하는 SEIR-BD 모형을 이용하여 모형화 하였다. Kim 등 (2013)은 수학

적 모형인 SIR 모형을 확장하여 신종인플루엔자 A의 실시간 감시 및 관리를 위해 전염병의 감염 경로

추적 및 예측할 수 있는 통합 정보 시스템을 제안하였다. Hwang과 Oh (2014)는 2010/2011년도 한국

발생 구제역 확산에 관한 연구로 2010/2011 구제역에 대하여 시간-공간 확률 SIR 확률모형을 가정하

고 시간과 공간에 따르는 전파 현상에 대하여 고찰하였다. 하지만 대부분의 연구가 전염병의 확산 과정

이 결정적 (deterministic)으로 움직인다고 가정을 하고 상미분방정식 (ordinary differential equation;

ODE)을이용하여모형을구축하였다. 전염병의확산과정은결정적인과정으로움직인다고볼수있지
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만, 최근연구에서는전염병의확산과정을확률적 (stochastic)인과정에따라확산한다고보고모형구

축 연구가 진행되고 있다 (Choi와 Rempala, 2012). Choi와 Rempala (2012)는 2009년에 발생한 신종

인플루엔자 (H1N1)의확산과정을확률적방법으로모형을적합하였다.

이에 본 연구에서는 전염병 모형 중 SIR 모형을 사용하여 전염병의 확산 예측 모형을 구현하고자 하

였고, 질병의 확산 과정을 결정적 (deterministic)인 과정과 함께 확률적 (stochastic)인 과정에 따라 확

산 한다고 보고 상미분방정식을 이용한 결정적 모형 방법과 더불어 Gillespie (1977)가 제안한 방법에

기반하여확률적과정을따르는모형구축을함께시도하였다.

본 연구의 진행은 다음과 같다. 먼저 2절에서는 SIR 모형에서 질병의 확산 과정을 결정적 (deter-

ministic)인 과정에 따라 확산한다고 보고 상미분방정식을 이용한 고전적 질병 확산 모형을 소개한다.

그리고 3절에서는 질병의 확산 과정을 확률적 (stochastic)인 과정에 따라 확산한다고 보고 확률적 질

병확산모형과 Gillespie (1977)에의해고안된확률시뮬레이션알고리즘 (stochastic simulation algo-

rithm)을 소개한다. 4절에서는 실제 자료를 이용한 분석결과를 제시하여 제안된 방법이 잘 적용됨을 실

험을 통해 보일 것이다. 마지막 5절에서는 결론으로 본 연구의 방법의 한계점과 추후 진행방향에 대하

여논하고자한다.

2. 고전적 질병 확산 모형

전염병은 인구 집단 내에서 일정한 확산 속도로 퍼져 나가며 전염병에 영향을 끼치는 요소들을 수학

적인 전염병 모형으로 만들 수 있다. 수학적인 전염병 모형으로는 병리학적인 특성에 따라 SIR, SEIR,

SIRS 등이 있으며 이러한 모형들은 질병의 진행과정을 나타낸다. 대표적인 전염병 모형으로는 Ker-

mack와 McKendrick (1927)이제시한모형으로전염병이유행하기위한초기조건과전염병의확산정

도를수학적으로묘사한 SIR 모형이다.

SIR 모형은 질병 확산 모형에서 많이 사용되는 모형으로 전체 모집단을 질병에 걸릴 가능성이 있는

감염 가능군 (suspectible; S), 이미 질병에 감염된 감염군 (infected; I) 그리고 일정 시간이 흐른 후에

질병으로부터회복되거나 (recovered) 또는사망 (removed)된회복군 (recovered; R)으로구분하고, 각

개체들은 전체 모집단에서 Suspectible → Infectious → Recovered (SIR)의 순으로 전이되어 간다고

가정한다. 회복군으로이동한개체혹은사람은면역이생겨서더이상질병에감염되지도않고다른사

람에게전염을시키지도않는다고가정한다.

이와는 다르게 SIRS 모형은 회복군에서 일부가 다시 감염 가능군으로 전이될 수 있음을 가정하게

되며 Suspectible → Infectious → Recovered → Suspectible (SIRS)의 순으로 이동한다고 할 수 있

다. SIRS 모형에서는 질병으로 회복되어 면역이 생기더라도 다시 질병에 감염될 수 있음을 의미한다.

SEIR 모형은 감염 가능군에서 감염군으로 전이되는 과정에서 질병의 잠복기 (exposed)를 추가적으로

고려하는모형이다. 즉, Suspectible → Exposed → Infectious → Recovered (SEIR)의순으로이동한

다고할수있다. 본연구에서는가장고전적인형태인 SIR 모형을중심으로연구를진행하고자한다.

이제 관찰된 시점 t에서 각 군의 상태를 각각 X(t), Y (t), Z(t)로 표현한다. 고전적인 SIR 모형에서

는 전체 모집단의 크기는 고정되어 있다고 가정한다. 전체 모집단의 크기를 M이라 하면 모든 시점 t에

서 X(t) + Y (t) + Z(t) = M이성립한다.

마지막으로 SIR 모형을 구현하기 위해서는 두 개의 모수를 정의한다. 첫 번째 모수는 질병의 감염 정

도를 나타내는 감염률 (transmission rate)이고 또 다른 하나는 회복 정도를 나타내는 회복률 (recovery

rate)이다. 이를 각각 λ와 γ로 표현한다. 궁극적으로 SIR 모형을 구축한다고 함은 주어진 데이터로부

터이두모수를추정함으로써구현된다고할수있다.

SIR 모형에서 질병의 확산 과정을 결정적 (deterministic)으로 움직인다고 가정한다면 상미분방정식



304 Soorack Ryu · Boseung Choi

(ODE)을 이용하여 구현할 수 있다. SIR 모형에 대한 상미분방정식을 표현하기 위해서는 각 군의 상태

를 전체 모집단에 대한 비율로 바꾸어 표현한다. 즉 x(t) = X(t)/M , y(t) = Y (t)/M , z(t) = Z(t)/M

과같이표현되며상미분방정식은다음의식 (2.1)과같다.

dx(t)

dt
= −λx(t)y(t)

dy(t)

dt
= λx(t)y(t)− γy(t) (2.1)

dz(t)

dt
= γy(t)

여기에서 λ와 γ는 양의 실수이다. λx(t)y(t)는 감염 가능군과 감염군의 크기에 비례하며, 이 비율만

큼 감염군이 증가한다. γy(t)는 감염군에서 제거되어 병으로부터 회복되는 비율이며, 감염군에 비례하

여 감소한다. 위에서 언급한 M으로 고정된 전체 모집단의 크기는 식 (2.1)의 모든 상미분방정식으로부

터다음과같은식을추가함으로써얻어낼수있다.

dx(t)

dt
+

dy(t)

dt
+

dz(t)

dt
= 0 ⇒ x(t) + y(t) + z(t) = M

상미분방정식은 페트리 넷 (petri net)에서의 화학량론 행렬 (stoichiometry matrix)을 이용하여 표

현할수있다 (Wilkinson, 2012, page 21). 이를유도하기위한과정은아래와같다.

step1. 반응물질행렬 (reactants matrix; Pre)과생산물질행렬 (products; Post)을구한다.

Pre =


S I R

1 1 0

0 1 0

, Post =


S I R

0 2 0

0 0 1


step2. 반응행렬 (reaction matrix; A)를구한다.

A = Post− Pre =

(
−1 1 0

0 −1 1

)

step3. 화학량론행렬 (stoichiometry matrix; S)를구한다.

S = AT =

−1 0

1 −1

0 1

 (2.2)

step4. 상미분방정식을행렬로표현한다.

d

dt

(S)

(I)

(R)

 =

−1 0

1 −1

0 1

(λx(t)y(t)
γy(t)

)
(2.3)

식 (2.2)는 식 (2.1)에서 각각의 종 (species) 앞에 붙여있는 상수를 뜻하고, 그 상수를 가지고 행렬을

구현한 것이다. 식 (2.3)에서 가장 오른쪽에 있는 행렬은 2개의 반응에 대한 가중치 (weight)를 하나의

벡터로 만든 것이다. 상미분방정식은 결정적인 전염병 모형의 일종으로 상대적으로 모형이 간단해 진다
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는 장점이 있다. 이러한 장점 때문에 매우 복잡한 형태의 모형도 상미분방정식을 이용하여 모형 구축을

시도할수있다.

질병확산모형을구축하는데있어서중요한관심사가운데하나는질병의확산여부이다. 또한확산

이 진행된다면 시간의 흐름에 따라 어디까지 확산이 될 것이며, 이후 이 확산 속도는 다시 감소 될 것이

고 그 감소는 언제부터인가에 대한 것이다. 기본적으로 감염자의 수가 증가하는 추세라면 해당 질병은

확산되는 과정에 놓여있다고 볼 수 있다. 즉, 식 (2.1)에서 dy(t)/dt > 0이 됨을 의미하며 다음과 같은

식을유도할수있다.

dy(t)

dt
> 0

λx(t)y(t)−γy(t) > 0 (2.4)

λx(t)y(t)

γ
> y(t)

질병확산의초기단계에서는전체모집단의대부분의사람들이병에감염될가능성을가지고있기때문

에 x(t) ≈ 1이라고 할 수 있다. 따라서 x(t) = 1을 식 (2.4)에 대입하면 다음과 같이 정리된다 (Jones,

2007).

λ

γ
> 1 (2.5)

식 (2.5)로부터 계산된 값은 R0 = λ/γ로 정의한다. 이 수치는 기초감염재생산수 (basic reproduc-

tion number)라 불리며 질병 확산 모형의 구현에서 매우 중요하게 다루어져야 하는 수치이다. 이 값의

의미는 모든 인구가 질병에 감염될 수 있는 사람이라고 가정할 때, 감염성이 있는 환자가 감염 가능기간

동안 직접 감염시키는 평균 인원수로 전염병이 인구를 통해 확산 할 수 있는지 여부를 결정하는데 중요

한역할을할뿐만아니라, R0 값을통해바이러스의규모와추요한백신수를추측할수있다.

R0 < 1이면 한명의 감염자가 자신의 감염기간 동안에 평균적으로 한명 미만의 2차 감염자를 발생

시키기 때문에, 시간에 따라 감염자 수가 감소하게 된다. 즉, 국소구간에서 점진적으로 안정되는 현상

(locally asymptotically stable)을갖고전염병은더이상확산되지않는다. 반대로 R0 > 1이면한명의

감염자가 자신의 감염기간 동안에 평균적으로 2명 이상의 2차 감염자를 발생시키기 때문에, 시간에 따

라감염자수가증가하게된다. 이때는안정되지않으며전염병이확산될수있음을의미한다. 예를들

어 R0 값이 10인유행병이있다면, 한사람의감염자에의해 10명의추가감염자가생길수있다. 이경

우에 총 국민의 90%이상이 백신을 맞아야 10명중 1명 이하의 비율로 감염되어 R0가 1이하가 되고 유

행을 종식시킬 수 있다. R0 = 1이면 풍토병이라고 하는데, 풍토병이란 특정 지역에서 사는 주민들에서

지속적으로 발생하고 있는 전염병을 말한다. SIR 모형에서의 R0은 λ/γ로 정의되지만, 복잡한 모형에

서는 여러 다른 상수들이 R0에 영향을 미치기도 한다 (Lee, 2011; Korea Centers for Disease Control

and Prevention, 2011).

식 (2.1)의상미분방정식에의한 SIR 모형의두개의모수 λ와 γ를추정하기위하여데이터로부터편

차의제곱합을최소화하는최소제곱법 (least square estimation; LSE)을이용한다. 최소제곱법에의하

여식 (2.6)을최소화하는모수의값을찾아모수의추정값으로사용한다.

n∑
t=0

(y(t)− ŷ(t))2 (2.6)

여기서 ŷ(t)은식 (2.1)의상미분방정식에의해예측된수이다.
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3. 확률적 질병 확산 모형

식 (2.1)로 표현된 질병 확산 모형은 결정적인 과정을 통하여 질병의 확산 과정을 설명하고자 하는 모

형이다. 그러나 현실적으로 질병의 확산 과정이 이와 같이 결정적 형태로 움직인다고 보는 것 보다는

확률적 (stochastic)인 과정으로 움직인다고 보는 것이 보다 적절 할 수 있다 (Choi와 Rempala, 2012;

Andersson과 Britton, 2000, page 3). 확률적인 과정을 가정한 질병 확산 모형은 확률적 반응 모형

(stochastic chemical reaction model, stochastic kinetic network model)을통하여구현할수있다. 확

률적 반응 모형은 원래 생물학적 시스템 (biological system)의 움직임이 확률적으로 움직인다는 가정하

에 모형을 구현하기 위해 개발된 모형이다. 전체 모형을 종 (species)과 반응 (reaction)을 통하여 구현

할수있다. 고전적인형태인 SIR 모형을확률적반응모형으로구현하면식 (3.1)과같다.

X + Y
λ−→ 2Y : h1 = h1(X,Y, Z) = λXY (3.1)

Y
γ−→ Z : h2 = h2(X,Y, Z) = γY

식 (3.1)에서 X, Y , Z는 SIR 모형을 구성하는 세 집단으로 감염 가능군, 감염군, 회복군의 실제 집

단의 크기를 나타내며, 확률 반응 모형의 각 종 (species)이 된다. 첫 번째 식과 두 번째 식은 각각 반응

(reaction)으로불리며전체확률반응모형에서각종들간의연관을통한종들의변화를설명하기위한

식이다. 식 (3.1)에서첫번째반응식은감염군 Y 가운데하나의개체가감염가능군 X 전체가운데하

나의 개체와 결합하여 감염 가능군 개체 가운데 하나를 감염군으로 변화시키는 과정을 설명하는 반응식

이다. 두 번째 반응식은 감염군 Y의 개체 하나가 질병으로부터 회복되어 회복군으로 이동하는 과정을

설명하는반응식이다. 첫번째반응이일어나면 X는개체가하나감소하는동시에 Y는개체가하나증

가한다. 두 번째 반응이 일어나게 되면 Y 개체가 하나 감소하는 동시에 Z 개체가 하나 증가하게 된다.

각각의반응식은반응상수 (reaction constant)가할당된다.

확률적 반응 모형에서 각 종들은 각각 연속 시간 마코프 연쇄 (continuous time markov chain)를 따

른다고 가정하며, 각 반응의 발생은 위험함수 (hazard function) h1, h2에 비례하여 발생한다. 결과적

으로 X와 Y의 생성은 각각의 위험함수 h1과 h2를 모수로 하는 포아송 과정 (poisson process)을 따른

다고볼수있다.

반응 상수가 주어진 경우, 이와 같은 화학 반응 모형의 구현을 위하여 다양한 방법이 제시되고 있다.

이 가운데 가장 대표적인 방법은 Gillespie (1977)에 의해 고안된 확률 시뮬레이션 알고리즘 (stochastic

simulation algorithm)이다. Gillespie 알고리즘은 크게 두 가지 부분으로 구성된다. 어떠한 반응이 발

생하는가에 대한 부분과 그 반응이 발생했을 때까지 시간이 얼마나 흘렀는가에 대한 부분이다. 확률

적 반응 모형에서 모든 위험함수의 합을 h0라 하자. 식 (3.1)의 확률적 SIR 모형에 대한 반응 모형에

서는 h0 = h1 + h2가 된다. 이제 특정 반응이 발생할 때까지의 시간은 h0를 모수로 가지는 지수분포

(exponential distribution)를 따른다 가정하고, 특정 반응의 생성은 hi/h0를 확률로 가지는 이산 확률

분포 (discrete probability distribution)를 따른다고 가정한다. 이러한 가정하에 Gillespie 알고리즘의

구현과정은다음과같이주어진다.

step1. 초기시점에서의각종들의수와반응상수가주어져야한다.

step2. 현재상태종에기반해서각시점에서의 hi을구한다.

step3. 각시점에서의 hi을모두더한다.

h0 =
∑

hi

step4. 다음반응이발생했을때까지의시간을추출한다. t
′
∼ Exp(h0).
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step5. 시간을업데이트한다. 여기서, t는현재까지시간, t
′
는샘플링되는시간이다.

t = t+ t
′

step6. 어떤반응이발생했는지를추출한다.

step7. 어떤반응이발생했는지에따라종의숫자가달라지므로종을업데이트한다.

step8. 종과시간을출력한다.

step9. t > Tmax이면시뮬레이션을종료하고, 그렇지않으면 Step 2로되돌아간다.

Figure 3.1은 식 (2.1)에서 제시한 결정적 과정을 따르는 SIR 모형과 Gillespie 알고리즘을 이용하여

구현한 식 (3.1)의 확률적 SIR 모형을 구현한 그림이다. 각 종의 초기값은 X(0) = 500, Y (0) = 1,

Z(0) = 0이며 전체 모집단의 수는 M = 501로 하였다. 또한 모형 구현을 위한 반응 상수는 λ = 0.5,

γ = 0.1로하였다. 그림에서매끈한곡선으로표현한부분이결정적모형을나타낸다. 가느다란점선으

로표시된부분은이에대응하는확률적모형을나타낸다.

Figure 3.1 ODE and SKN trajectories for SIR model species with total population size M = 501

4. 자료분석

전염병의 확산 예측 모형을 구현하기 위한 데이터는 질병관리본부 (Korea Centers for Disease Con-

trol and Prevention)에서 관리하고 있는 감염병 웹통계 시스템의 2001년 1월부터 2002년 3월까지 (총

62주)의 국내 말라리아의 주별 발병자 수 자료를 사용하여 분석하였다. 말라리아의 경우 모든 사람이

감염 대상군이 될 수 있으며 최초 관찰시점인 2001년 1월의 인구수는 45,524,681명으로, 이를 모집단

수로 볼 수 있다. 수집된 자료로부터 최초 관찰시점에서 감염된 사람의 수는 2명으로 보고되었으며, 일

단위가아닌주단위로총 62시점의주별신규감염자수가수집되었다.
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Figure 4.1의 첫번째 그림은 관찰된 주별 신규 말라리아의 감염자 수에 대한 시도표를 나타낸다. 최

초 발생시점에서 시작하여 꾸준히 증가하던 감염자의 수는 30주차에서 최고치를 기록하며 이후 다시 감

염자수가 감소하게 된다. 그리고 62주차 이후에는 더 이상 신규 감염자가 나타나지 않았다. 신규 감염

자를 숫자만을 가지고 SIR 모형에 적합하기 위해서는 추가적인 자료의 변환이 필요하다. 실제 SIR 모

형에서 각각 S, I, R로 표시되는 감염 가능군, 감염군, 회복군의 시점별 숫자가 필요하다. 즉, 전체 시점

에 대한 각 군 (확률 반응 모형에서의 종)에 대한 확산 과정 (trajectory)이 필요하게 된다. 하지만 관찰

된데이터는오직신규로감염된사람만의숫자가관찰되어있다. 이제주어진정보를이용하여먼저전

체확산과정에따른자료구축과정에대하여알아보자.

Figure 4.1 Weekly count of infected. Left panel is the daily reported number of newly infected people and right

panel is the trajectory of whole stage of Infected species Y (t) in the SIR model.

첫 번째로 전체 모집단의 숫자와 신규 감염자의 숫자를 알고 있으므로 이를 통하여 감염 가능군의 경

로를구축할수있다. 최소시점에서부터각시점에서발생한신규감염자의숫자를누적해서빼줌으로

감염 가능군의 경로를 구할 수 있다. 예를 들어 X(t)를 시점 t에서 감염 가능군의 수라 하고 r1t를 시점

t에서질병에감염된사람의숫자라하자. Figure 4.1의첫번째그림이이 r1t에대한시도표라고할수

있다. 이제 X(t)는다음과같이계산된다.

X(t) = X(t− 1)− r1t

결과적으로 r1t는식 (3.1)의확률반응모형에서첫번째반응 (reaction)의발생빈도를나타낸다.

다음으로 감염군 Y (t)의 구축과정을 알아보자. Y (t)는 결국 시점 t에서 여전히 질병에 감염된 채로

남아있는 숫자에 신규로 감염된 사람의 숫자를 더하고 질병으로부터 회복되어 회복군으로 이동한 숫자

를 차감하여 구할 수 있다. r2t를 시점 t에서 회복된 사람의 숫자라 하면 감염군의 확산 과정 다음과 같

이계산된다.

Y (t) = Y (t− 1) + r1t − r2t (4.1)
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감염군의 확산 과정을 구축하기 위해서는 관찰 시점에서 회복군으로 이동한 숫자인 r2t를 알아야 한

다. 이 r2t는식 (3.1)의확률반응모형에서두번째반응 (reaction)의발생숫자이다. 기존의문헌연구

를통하여우리나라에서말라리아의경우평균 3일의회복기간이필요하게된다 (Yeom과 Park, 2007).

본 연구에서는 3일을 회복기간으로 하여 감염군의 확산 과정을 구축하였다. 먼저 관찰된 자료는 주

별 자료이기 때문에 이를 먼저 고려한다. 3일의 회복기간을 고려하면 7일 가운데 최초 5일 이내에 질병

이발생한경우다음관찰시점으로넘어가기이전에질병으로부터회복된다고할수있다. 그리고마지

막 2일동안질병에걸린사람은다음시점까지질병에감염상태로이동하게된다. 이를고려하게되면

t−1 시점에서새로질병에감염된사람가운데평균적으로 5/7는 t−1 시점내에서질병으로회복되고

나머지 2/7의 사람만이 다음 시점인 t 시점까지 감염군에 머무르게 된다. 즉, 식 (4.1)에서 Y (t − 1)에

해당하는 숫자는 이전 시점의 전체 감염군의 숫자가 아니고 t − 1 시점에서 신규로 질병에 감염된 사람

가운데 2/7에 해당하는 숫자가 된다. 그리고 r2t는 유사한 가정을 적용하여 Y (t − 1)과 r1t × (5/7)의

합으로계산된다. 모든숫자는소수점으로계산되는경우소수점아래첫번째자리에서반올림하였다.

마지막으로 회복군의 전체 경로를 계산한다. 전체 모집단이 고정되어 있다고가정하였기 때문에 감염

가능군과감염군의숫자가결정이되면회복군의숫자는다음의식에따라쉽게구할수있다.

Z(t) = M −X(t)− Y (t)

이와 같은 과정을 수행하여 관찰된 데이터와 적절한 가정을 통하여 감염 가능군, 감염군, 회복군에 대한

전체 확산 과정을 구축할 수 있다. Figure 4.1의 두 번째 그림은 이와 같은 과정을 통하여 재구축된 감

염군의 확산 과정을 나타내는 그림이다. 이제 구축된 전체 확산 과정을 결정적인 과정에 따라 확산한다

고보고주어진자료를이용하여모형적합을수행하였다.

식 (2.1)의 상미분 방정식에 의한 SIR 모형의 모수를 추정하기 위하여 식 (2.6)을 이용하였다. 상미

분 방정식을 위한 초기값으로 x(0), y(0), z(0)를 할당하여야 한다. 관찰된 자료를 이용하여 초기값을

할당할 수 있는데 최초 시점에서 감염 가능군과 감염군의 숫자를 각각 n, m 이라 하면, 즉 X(0) = n,

Y (0) = m이된다. Z(0) = 0이라하면쉽게 n+m = M이된다. 관찰된자료에의하여 m = 2가되고

n = M −m = 45, 524, 681 − 2 = 45, 524, 679가 된다. 상미분방정식을 위한 초기값 x(0)와 y(0)는 다

음과같이계산된다.

x(0) = 1− m

M
, y(0) =

m

M
(4.2)

식 (4.2)로부터 x(0)와 y(0)는 각각 0.999999956과 0.000000043으로 계산된다. 모형 구축을 위하여

필요한 모수는 감염률과 회복률를 나타내는 모수인 λ와 γ이다. 여기서 회복률를 나타내는 γ는 회복기

간의 역수 관계가 있다. 전술한 바와 같이 분석에 사용된 말라리아의 경우 평균 회복기간이 3일로 이를

주로 바꾼 후 역수를 취하면 2.33이 된다. 따라서 γ = 2.33으로 고정한 후 최소제곱법 (LSE)을 이용하

여 감염률를 나타내는 λ를 추정하고자 하였다. 추정결과 2.3375로 계산되었다. 이로부터 계산된 R0는

1.0032로 말라리아 질병의 확산은 일정 정도 확산 과정을 거친 후 다시 안정적으로 감소하고 있다고 볼

수있다.

이제추정된두모수를이용하여결정적모형과확률적모형을이용하여모형적합을시도해보자. 결

정적 모형의 경우 식 (2.1)의 상미분방정식에 추정된 모수와 초기값을 적용하여 모형을 구축하였다. 확

률적 모형의 경우 식 (3.1)의 확률 반응 모형을 이용하였다. 결정적 모형과 같이 추정된 모수를 적용하

였으며 3장에서설명한 Gillespie 알고리즘을이용하여모형을구축하였다.

Figure 4.2는 구축된 모형 가운데 감염군의 확산 과정만을 표시한 그림이다. 가운데 굵은 곡선으로

표시된 부분이 상미분방정식을 이용하여 모형 적합을 시도한 결과이다. 확률적 모형의 경우 Gillespie

알고리즘을 100번 수행하여 총 100개의 모형을 적합하였다. 결정적 모형을 중심으로 하여 가느다란 점



310 Soorack Ryu · Boseung Choi

선으로 표시된 부분이 확률적 모형의 구축 결과 가운데 10개를 임의로 선택하여 표시한 것이다. 또한

95% 신뢰구간의상한과하한을함께표시하였다. Figure 4.2에서검은점으로표시된부분은실제자료

의 감염군을 나타낸다. 구축된 모형이 실제 데이터를 정확히 설명하고 있지는 않으나 확산 과정의 최고

점을중심으로보았을때는잘예측한다고볼수있다.

Figure 4.2 Model fitting results for infected

5. 결론

본 연구에서는 질병의 확산 과정을 설명하고자 하는 수리적으로 표현한 전염병 모형을 구축하고자 하

였다. 질병확산모형으로는고전적인형태인 SIR 모형을이용하였다. 특히질병의확산과정이결정적

인과정과더불어확률적인과정에따라확산한다고보고모형을함께구축해보고자하였다. 결정적모

형과 확률적 모형간의 비교를 수행하였다. 모수의 추정을 위해서는 최소제곱법을 이용하여 모수를 추정

하였으며 추정된 모수를 이용하여 결정적 모형과 확률적 모형을 구축하여 보았다. 모수의 추정에 있어

서는 결정적 모형만을 고려한 후 모수를 추정하였다. 그러나 진정한 확률적 모형을 구축하기 위해서는

모형의 추정 단계에서부터 확률적 모형을 가정하고 모형의 추정과정을 진행하여야 할 것이다. 본 연구

의 추후 과제로는 확률적 모형을 기반으로 하여 모수의 추정을 수행한 후 추정된 결과를 바탕으로 하는

모형구축을시도해볼수있을것이다. 또다른측면으로는질병확산모형가운데보다복잡하지만실

제 현상을 더 적절하게 반영할 수 있는 확장된 질병 확산 모형을 적용하여 모형을 구축을 시도한 후 그

결과들에대한상호비교과정도진행할수있을것이다.
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Abstract

The purpose of this paper is to establish the epidemic model to explain the pro-

cess of disease spread. The process of disease spread can be classified into two types:

deterministic process and stochastic process. Most studies supposed that the process

follows the deterministic process and established the model using the ordinary differ-

ential equation. In this article, we try to build the disease spread prediction model

based on the SIR (Suspectible – Infectious – Recovered) model. we first estimated the

model parameters using least squared method and applied to a deterministic model

using ordinary differential equation. we also applied to a stochastic model based on

Gillespie algorithm. The methods introduced in this paper are applied to the data on

the number of cases of malaria every week from January 2001 to March 2003, released

by Korea Centers for Disease Control and Prevention. As a result, we conclude that

our model explains well the process of disease spread.

Keywords: Epidemic model, Gillespie algorithm, ODE model, SIR model, stochastic

kinetic network model.
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