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무선 센서 망에서 생체 유 자 조  네트워크를 모방한 

분산  노드 스 링 기법 설계 
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요   약

최근 생물학 으로 감을 받은 모델링 기술은 단순한 장 상호작용과 제한된 정보와 함께 이들의 강인성과 

확장성, 응성에 해 상당한 심을 받고 있다. 이러한 모델링 기술들 , 유 자 조  네트워크(Gene 

Regulatory Networks)(GRNs)은 세포로부터 생물학  유기체의 발생과 자연 진화에 한 이해에서 핵심 인 역할

을 하고 있다. 본 논문은 GRN 원리를 무선 센서 네트워크 시스템에 용하고 시간지연 요건을 충족하는 동시에 

에 지 균형을 달성할 수 있는 분산화된 노드 스 쥴링 설계 기법을 제안한다. 각 센서 노드는 소비된 에 지 수

과 지연시간에 반응하여 자동으로 자신의 상태를 스 링하며, 이는 GRN 모델에서 감을 받은 유 자 발

과 단백질 농도 조  모델에 의해 제어된다. 시뮬 이션 결과는 제안된 방법이 에 지 균형뿐만 아니라 원하는 시

간 지연에서 성능을 달성하고 있다는 을 보여 다.

Key Words : wireless sensor networks, node scheduling, gene regulatory networks (GRNs)

ABSTRACT

Biologically inspired modeling techniques have received considerable attention for their robustness, scalability, 

and adaptability with simple local interactions and limited information. Among these modeling techniques, Gene 

Regulatory Networks (GRNs) play a central role in understanding natural evolution and the development of 

biological organisms from cells. In this paper, we apply GRN principles to the WSN system and propose a new 

GRN model for decentralized node scheduling design to achieve energy balancing while meeting delay 

requirements. Through this scheme, each sensor node schedules its state autonomously in response to gene 

expression and protein concentration, which are controlled by the proposed GRN-inspired node scheduling model. 

Simulation results indicate that the proposed scheme achieves superior performance with energy balancing as well 

as desirable delay compared with other well-known schemes.  
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Ⅰ. 서  론

무선센서 네트워크(WSN)은 환경감시와 목표추 , 

침입 보안, 건강감시, 재해 리  복구와 같은 매우 

다양한 응용분야에서 물리  상을 감지하고 감시할 

수 있는 장치를 연결한다. WSN은 일반 으로 획득 



논문 / 무선 센서 망에서 생체 유 자 조  네트워크를 모방한 분산  노드 스 링 기법 설계

2055

데이터에 한 네트워크 처리를 수행하고 이후 감시

된 데이터를 다  홉 경로를 통해 수신 장치로 달하

는 많은 수의 작은 센서 노드로 구성된다. 센서 노드

는 일반 으로 배터리로 원 공 을 받으며, 지리

인 공간을 담당하기 해 설치된다. 기존의 WSN을 

한 매체 근제어(medium access control) (MAC) 

로토콜은 주로 에 지 감을 해 설계되었다
[1-2]. 

그러나 에 지 소비 감은 추가 인 종단 간 시간 지

연을 유발하며, 이는 WSN 시스템이 데이터 달을 

한 종단 간 시간 지연 요건을 달성하기 어렵게 만든

다
[3]. 특별히 비상사태와 구조분야와 같이 시간지연에 

민감한 응용분야는 응용분야에 특화된 기능과 성능 

보장을 해 필요하다. 한 규모의 WSN은 시스템

의 각각의 독립체가 그 이웃과 지역 인 상호작용을 

기반으로 의사결정을 할 수 있도록 높은 수 의 자가 

구성 (self-organization) 능력이 요구 된다
[4-5]. 

최근 많은 연구자들이 개별 인 단순성과 함께 시

스템의 강인성을 보장하면서, 무선 네트워크에 한 

확장성과 응성 문제를 다루는 생물학 으로 감을 

받은 설계 패러다임 연구에 집 하고 있다
[6-8]. 그  

면역 체계와 곤충군집, 활성물질과 해물질 체계, 세

포 신호 달 체계와 같은 생물학  체계에서 유래한 

개념과 원리가 WSN 시스템 설계에 용되어 왔다. 

이러한 근법 , 유 자/단백질과 이들 사이의 상호

작용으로 표 되는 유 자 조  네트워크(Gene 

Regulatory Network)(GRN)에 기반한 강인한 네트워

크 설계 방법이 제안되었다
[9-10]. GRN과 WSN은 센서 

노드와 유 자가 감지와 작동, 신호 달과 같은 주요

기능을 수행하는 등의 유사 이 존재한다. 감지 단계

에서, 유 자는 자신의 유 자 발  수 을 결정하기 

해 환경 변수와 다른 유 자 상호작용에 의해 달 

되는 신호를 통해 세포 내에서 단백질 수 을 감지한

다. 그 다음, 작동 단계에서, 각 유 자는 네트워크의 

다른 유 자들의 발  수 을 조 하기 해 활성 단

백질이나 해 단백질을 생성한다.  신호 달 단계에

서, 유 자는 세포 내의 단백질 수 을 조 하기 해 

다른 유 자와 상호작용한다. 이러한 메카니즘을 이용

하여, 강인성과 노드 고장에 한 복원을 달성하기 

해 GRN 토폴로지를 이용하여 무선 센서 노드의 치

를 결정하는 방법이 제안되었다
[11]. 한 WSN에서 

최  커버리지 범  문제를 해결하기 해 GRN 모델

이 제안되었다[12]. 특히 GRN의 비선형 미분방정식 모

델이 WSN에서 최  커버리지 범 를 해 필요한 최

소한의 센서 수를 결정하기 해 사용되었다. 한 네

트워크의 자동구성을 해 GRN에서 유 자의 진화

과정을 모사하는 모델을 기반으로 한 비선형 미분 방

정식을 사용하 다
[13]. [14]에서는 모든 센서에 각 센

서의 데이터와 이웃 센서의 상황  공유된 정보를 기

반으로 샘 링 속도를 조 할 수 있는 능력을 제공하

는 임베디드 제어기를 제안하 다. [15]에서는 GRN

에 감을 얻은 제어기가 어떻게 수  로  구성에 사

용될 수 있었는지를 보여주었다. [16]에서는 고장에 

내성을 갖는 WSN 경로배정을 달성하기 한 GRN의 

attractor 이론에 한 이용을 제안했다.   

하지만 GRN에 감을 받은 근법은 몇 가지 문

제 을 갖고 있다. 먼 , 국지 인 상호작용에 한 

규칙은 지연시간에 민감한 응용분야에 한 구체 인 

원하는 성능을 만들어내도록 설계되지 않았다
[17]. 

한 기존 GRN에 감을 받은 네트워킹 알고리즘은 몇 

가지 사 에 정의된 경험  기법을 기반으로 하고 있

으며, 따라서 역동 인 환경 하에서는 최 의 성능을 

달성하기 어렵다. 이러한 문제를 다루기 해, 본 논

문에서는 WSN의 분산된 노드 스 링을 한 새로

운 GRN 모델을 제안하며, 이는 에 지 소비 수 과 

응용분야에 특화된 성능 요건에 따라 노드 상태를 자

동으로 스 링 하는 것을 목표로 한다. 본 논문에서 

제안하는 주요 내용은 (1) GRN 체계를 이용한 노드 

스 링 설계를 한 이론  모델을 개발하는 것, (2) 

각 센서 노드는 제안한 GRN 모델로 제어되는 유 자 

발 과 단백질 농도에 따라 자동으로 상태가 스

링 되는 것, 그리고  (3) 제안된 모델의 역학은 시스템 

성능이 자동으로 노드 사이에서 에 지 소비 수 에 

균형을 맞추면서 동시에 특정한 응용분야의 요건을 

충족시킬 수 있도록 설계하는 것이다.

Ⅱ. 유 자 조  네트워크

유 자 조  네트워크(Gene Regulatory Network) 

(GRN) 는 발  수 에서 유 자와 유 자 상호작용

에 한 모델이다. 각각의 GRN은 자신들의 RNA를 

통해 간 으로 서로 상호작용을 하고, 세포 내에서 

단백질과 다른 화학물질을 생산하는 DNA 분 의 집

합이며, 그로 인해 네트워크 내의 유 자가 mRAN로 

사되는 속도를 조 한다. 유 자 조 은 유 자의 

발  수 을 조 하고 그 결과로 목표 단백질의 특정

한 양을 만들어내는 사와 해독으로 가장 잘 알려지

고 이해되는 다수의 순차 인 과정에 한 포 인 

명칭이다. 따라서 유기체는 심에 있는 제어기가 필

요 없이 다수의 세포의 작용은 조 할 수 있다. 단백

질은 세포 내의 유 자에 의해 만들어지며, 유 자는 
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시간에 따라 역동  변하는 방식으로 단백질에 한 

추가 생산이나 억제를 조 한다. 단백질 생산을 통해 

세포의 거동을 조 하는 이 기제는 GRN으로 불린다.

최근 연구에서는 신호 달에 한 컴퓨터 모델링과 

다양한 방식으로 유 자 네트워크의 발달에 심이 

집 되고 있다. 단세포의 경우, 자동 조 되는 유 자 

발 은 다음과 같은 미분방정식으로 설명할 수 있다. 

(1)

(2)

여기서 gi는 i 유 자의 발  수 이며 (mRNA 생산 

농도에 의해 측정됨) pi는 단백질 i의 농도이다. γg와 

γp는 각각 mRNA와 단백질 농도의 감소 비율이다. αg

와 αp는 각각 mRNA와 단백질 농도의 합성 비율이다. 

f(x)는 다음과 같이 정의 될 수 있는 함수이다. 

(3)

여기서 β 는 활성화 계수 이며, ϑ는 한계 값, n은 

Hill 계수이다. 식 (1)은 사과정을 설명하고 있다. 

f(x)는 단백질의 농도에 한 함수로서 i 유 자에 

한 단백질의 억제 활동을 나타낸다. 식 (2)는 번역 과

정을 설명하고 있다. 자동으로 조 되는 모델은 하나

의 유 자나 mRNA가 일반 으로 f(x)의 정의에서 표

시된 사과정에서 단백질에 의해 억제되는 것을 반

하고 있다. 다 세포 생물의 경우, 반드시 외부 인자

와 다른 세포에 의해 확산되는 사 인자, 세포 사이

의 상호작용이 GRN 모델 내로 고려되어야 한다. [19]

에서 세포 사이에서 사 인자의 확산을 고려한 일반

화된 GRN을 다음과 같이 제안하 다.

(4)

여기에서 xij는 i 번째 세포에서 j 번째 유 자 산물(단

백질)의 농도를 나타낸다. 식 (4)의 우변 첫 번째 항은 

γi의 비율로 단백질의 분해를 나타내며, 두 번째 항은 

xij 단백질의 생산을 구체 으로 설명하고 있으며, 마

지막 항은 확산율 Dj을 가지는 확산 성분을 표 하고 

있다. φ은 단백질 생산에 한 활성화 함수이며, 이는 

다음의 함수로 정의된다. 

(5)

유 자 사이의 상호작용은 행렬성분이 활성화나 억제 

 하나가 될 수 있는 상호작용 행렬 Wji로 설명된다. 

θj 는 유 자 발  활성화에 한 한계 값이다. ng는 

유 자 산물의 수이다. 를 들어 [20]에서는 여러 

의 로 이 자동으로 사 에 정의된 모양으로 자신들

을 구성하는 다  로  시스템을 해 분산된 GRN 

기반 알고리즘이 제안되었다. 각 로 의 운동 역학은 

GRN 모델로 설명되며, 여기에서는 유형 G의 2 가지 

단백질의 농도가 각각 로 의 x와 y 치를 나타내며, 

P형 단백질의 농도는 다음과 같이 로 의 내부 상태

를 나타낸다. 

(6)

(7)

(8)

(9)

여기서 i = 1, 2, … , n 이고 n은 시스템 내의 체 

로 (세포)의 수이다. gi,x와 gi,y는 각각 i 번째 로 의 

x와 y 치이며, 이는 두 가지 G 형 단백질의 농도에 

연 되어 있다. pi,x와 pi,y는 2가지  P형 단백질의 농도

이며, 이는 각각 x와 y 좌표에 따라 i 번째 로 의 내

부 상태를 나타낸다. Di,x와 Di,y는 i 번째 로 과 그 이

웃 사이 거리에 한 합이다. 즉 이웃 세포로부터 확

산된 G형 단백질 농도의 합이다. 로 이 이웃을 탐지

하면, 이웃으로부터 방출되는 단백질을 받게 되며, 이

는 충돌을 피하기 해 이웃으로부터 스스로 떨어질 

수 있다. 
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Ⅲ. GRN 기반의 분산 노드 스 쥴링

3.1 시스템 모델 

N개의 센서 노드로 구성된 WSN 시스템을 고려한

다. N ={1, 2, … , N}는 WSN에서 노드의 집합을 나

타낸다고 하자. 노드 i 의 이웃한 노드의 집합 (1≤ i 

≤ N) 은 Ni (⊆ N)로 나타난다. 본 논문에서 사용된 

기호를 다음과 같이 나타내었다. 

∙ gi　: 센서 노드 i의 유 자(mRNA)의 발  수

∙ pi　: 유 자에 의해 만들어진 센서 노드 i 번째 

단백질의 농도

∙ Ni　: Ni 의 원소 개수

∙ Ei : 노드 i의 기 에 지와 소비되는 에 지의 

비에 의해 정의되는 소비되는 에 지

∙ di :　노드 i와 수신 노드 사이의 지연 시간

∙ dr :　시간지연 요건

∙ Di :　측정된 시간지연과 시간지연 요건 사이의 

차이

∙ fg
h :　 해 기능 함수

∙ fp
a :　활성화 기능 함수

3.2 시스템 설계

각 유 자는 노드의 에 지 소비 수 과 단백질 농

도를 기반으로 특정한 단백질을 만든다. 단백질은 유

자 발 과 응용분야 특유의 시간지연 요건, 다른 세

포에서 확산되는 유 자 산물에 따라 만들어진다. 그

리고 단백질은 이를 만들어낸 유 자의 발 을 조

한다. 한 각 노드는 다른 센서 노드와의 에 지 불

균형을 피하기 해 이웃에 유 자 산물을 확산시킨

다. 제안된 방식은 두 가지 목 을 해 설계되었다. 

하나는 확산을 통해 서로의 유 자 발 을 동등하게 

하여 노드 사이의 에 지 소비 수 에 한 균형을 유

지하며, 나머지는 단백질 농도를 조 하여 응용분야의 

시간지연 요건에 부합하는 것이다. 이를 해, WSN

의 분산된 노드 스 링에 한 GRN의 시스템 역학

을 다음과 같이 제안한다. 먼  g의 발  수 을 센서 

노드의 내부 상태로 p의 수 을 노드 활성화 확률로

서 나타낸다. 한 소비된 에 지 수 과 응용분야 특

유의 요건을 고려하기 해, 다음의 정의를 도입 한다:

(10)

(11)

WSN에 용되는 새로운 GRN 모델을 다음과 같

이 설계 한다:

(12)

(13)

여기서 a와 c는 각각 mRNA와 단백질 농도의 감소 

비율이다. η와 κ는 각각 mRNA와 단백질 농도의 합

성 비율이다. 함수 fg
h와  fp

a는 다음과 같이 정의한다. 

(14)

(15)

식 (12)의 유 자 발  g는 WSN에서 노드의 국지

인 환경 상태를 나타낸다. 노드의 유 자 발  수

은 소비된 에 지 수 과 단백질 농도에 의해 결정된

다. 한 노드의 소비된 에 지 수 이 이웃의 평균보다 

크거나 단백질 농도가 증가한다면, 유 자 수 은 더 

작아지게 된다. 식 (13)의 단백질의 농도는 유 자 발

 수 과 외부 인자 즉 응용분야의 시간지연 요건과 

다른 노드로부터 확산되는 사 인자에 의해 결정된

다. 측정된 시간지연이 시간지연 요건 보다 크거나 유

자 발  수 이 모든 이웃의 평균보다 클 경우, 단

백질 농도가 증가한다. 식 (13)의 마지막 항은 이웃하

고 있는 노드에서 확산되는 g의 농도의 합으로 구체

으로 명시되며, 이는 노드의 에 지 소비의 균형을 

유지하는 것이 목 이다. 조  모델에서 확산 항은 다

세포 체계에서 세포 간 신호 달을 모사한 것이다.

각 센서 노드가 단백질 농도를 결정할 경우, [0, 1] 

내에서 균일한 분포를 따르는 난수 값 ω을 생성한다. 

각 노드는 난수를 독립 으로 생성된다. 단백질 농도

가 ω 보다 다면, 노드는 비활성화(sleep) 모드로 들

어간다. 반면, 단백질 농도가 ω보다 크다면, 노드는 센

싱 회로를 작동시켜 활성화(activated) 된다. 요약하면, 

유 자 발  gi 와 단백질 농도 pi 는 양이나 음의 피

드백을 통해 서로를 조 한다. 
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Parameter value

area 100m * 100m

transmission range 20m

carrier sense range 40m

current consumption : Tx 17.4mA

current consumption: Rx 19.7mA

current consumption: mode switch 10.05mA

backoff time 30ms

a 0.1

η 0.1

c 0.1

κ 0.05

표 1. 기본 라미터
Table 1. Default parameters used in simulation

측정된 시간지연이 시간지연 요구사항을 과할 경

우나 유 자 발  수 이 이웃 평균보다 클 경우, 단

백질 농도가 증가하며, 이는 더 높은 활성화 확률로 

이어진다. 즉 빈번한 패킷 송과 함께 시간지연을 갖

는 시간지연 감소를 야기한다. 그 동안 늘어난 단백질 

농도는 늘어난 에 지 소비에 의해 야기되는 국소

인 환경의 질을 악화시키기 때문에 유 자 발 을 억

제한다. 억제된 유 자는 다시 단백질 농도를 조 하

며, 이는 비활성화 시간의 증가와 에 지 감 효과를 

얻게 된다. 결과 으로, 어든 단백질 농도와 낮은 E 

값은 유 자 발 을 진하며, 이 유 자는 다시 단백

질 농도를 진한다. 이에 반해, 늘어난 단백질 농도

와 높은 E값은 유 자 발 을 억제하며, 비활성화 시

간 증가와 함께 에 지 균형을 이루어 다. 이러한 서

로의 상호작용을 통해, 제안된 방안은 사용된 에 지 

수 과 측정된 시간 지연에 따라 유 자 발 과 단백

질 농도를 조 하여, 각 노드의 상태를 통제한다. 제

안된 방안은 유 자 발 과 단백질 농도, 시간지연 정

보를 장할 메모리가 필요 하다. 소스 노드가 패킷을 

송하면, 이는 송 시간을 나타내는 타임-스탬 가 

패킷에 포함된다. 매 제어 주기 마다, 수신 노드는 소

스 노드에서 자기 자신까지의 패킷 시간 지연을 측정

하고 시간지연 정보 즉 측정된 시간지연과 시간지연 

요구사항 사이의 차이와 함께 패킷을 송 처리한다. 

각 노드는 시간 지연 정보를 장하며, 시간지연 정보

의 기 값은 0이며, 매 제어 주기 마다 기 값으로 

리셋된다. 노드가 제어 주기 동안 패킷을 받으면, 노

드는 이 에 장된 시간 지연정보와 수신된 패킷의 

시간지연 정보 사이에서 최  값을 시간 지연 정보를 

장하여 갱신한다. 이후 노드는 패킷을 이웃에 자신

의 유 자 발  수 과 함께 패킷을 달한다. 매번 

제어 주기마다, 센서 노드는 시간지연 정보와 이웃 노

드에서 확산되는 g 를 이용하여 식 (13)을 재계산하고 

활성화 확률을 결정한다.

Ⅳ. 성능 평가

제안한 알고리즘의 성능을 평가하기 해,  

MATLAB 시뮬 이터를 이용한 시뮬 이션 환경을 

개발했다. 시뮬 이션 넓이는 100m X 100m 이며, 여

기서는 체 네트워크가 동일한 모양의 격자로 나

어지며, 센서노드는 균일하게 개된다. 소스 노드는 

1 당 1개의 패킷이라는 평균 패킷 도달 속도로 

Poisson 분포를 갖는 패킷을 생성한다. 각 패킷은 100 

바이트이며, 제어기 타임 슬롯 기간(τ)는 1 이다. 시뮬

이션에 사용한 기본 라미터는 표 1에 정의하 다.

다양한 시간지연 요구사항에 따른 평균 성능을 평

가하기 해 [3s, 50s] 범 에서 시간지연 요구사항을 

변동시켰다. 각각의 시간지연 요구사항의 경우, 1000

회의 시뮬 이션이 유 자 발 (G)와 단백질 농도(P), 

활성화 노드 비율, 시간지연, 소비된 에 지 수 (E)

에 한 평균을 얻기 해 사용되었으며, 따라서 그래

에서 각 은 1000번 실행의 평균을 나타낸다. 제안

된 방식의 효율성을 보기 해, 제안된 알고리즘을 두 

가지 기존 방식 즉 Qos-보장 듀티 사이클 제어 (Duty 

Cycle Control) (Q-DCC)
[3]와 GRN 기반 최  용범

 제어 (Optimal Coverage Control) (G-OCC)[12]을 

비교했다. Q-DCC 는 WSN을 한 에 지 효율을 달

성 하는 동시에 종단간 통신 시간지연을 보장하기 

해 듀티 사이클을 제어하는 방식이다. 이를 해 

Q-DCC는 종단간 시간지연 요구사항 문제를 단일 홉 

시간지연 요구사항 문제의 집합으로 분해한다. 각 노

드의 듀티 사이클은 단일 홉 시간지연 요구사항과 타

임 스탬 를 사용하여 측정된 실제 패킷 시간지연을 

기반으로 결정된다.

G-OCC는 컴퓨  패러다임으로 GRN을 도입하며, 

센서 용범 에 한 효율을 보여 다. G-OCC는 

력 소비를 이기 해 활성화 센서의 수를 가능한 낮

게 유지하면서 가능한 최  용범 를 유지하기 

해 각 센서 노드에 ON이나 OFF 값을 지정한다. 센서 

노드는 유 자 발  수 에 상응하는 높은 값을 얻을 

경우에 ON으로 바 다. 한계 값은 사 에 선택되며, 
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그림 1. 다양한 시간지연 요구사항에 따른 평균 성능: (a) 
유 자 발  (G), 단백질 농도(P)와 (b) 활성화 노드 비율 
Fig. 1. Average performance varying delya requirements: 
(a) gene expression (G), protein concentration (P) and (b) 
active node ratio

그림 2. 다양한 지연시간 요구사항에 한 제안된 알고리즘
과 Q-DCC

[3]
, G-OCC

[22]
의 평균 성능: (a) 시간지연, (b) 에

지 소비 수
Fig. 2. Average performance of the proposed algorithm, 
Q-DCC

[3]
, and G-OCC

[22]
 varying delay requirements: (a) 

delay and (b) energy consumption level.

유 자 발 에 상응하는 더 높은 값을 갖는 모든 센서

가 ON으로 바뀔 수 있다. 

그림 1은 다양한 시간지연 요구사항에 한 유 자 

발 (G)와 단백질 농도(P), 활성화 노드 비율 측면에

서 제안된 방안의 평균 성능을 보여 다. 시간지연 요

건이 여유로워 질수록, G 값은 증가하며, 이에 반해 

단백질 농도는 감소한다. 이는 그림 1(b)에서 보이는 

것처럼 활성화 모드 신 슬립 모드로 들어가는 노드

를 증가시킨다.

이에 반해 시간지연 요구사항이 엄격해질수록, 활

성화 노드 비율이 P값에 따라 증가하며, 이는 시간지

연 요구사항에 부합하기 해 더욱 빈번한 패킷 송

으로 이어진다.  

그림 2은 제안된 알고리즘과 Q-DCC, G-OCC의 

평균 시간지연과 소비된 에 지 수 을 그림으로 설

명하고 있다. 그림 2 (a)에서, 제안된 알고리즘과 

Q-DCC가 원하는 요구조건에 따라 성공 으로 평균 

지연시간을 제어함을 찰하 다. 그러나 G-OCC는 

다양한 지연시간 요구사항에 개의치 않고 0에 근 한 

평균 시간지연을 유지한다. 이는 그림 2(b)에서처럼 

과도한 에 지 소비를 래한다. Q-DCC는 G-OCC와 

비교하여 낮은 에 지 소비를 보여주지만, 에 지 소

비 수 은 다양한 시간지연 요구사항에도 불구하고 

거의 일정하다.  이에 반해, 우리가 제안한 방식은 시

간지연 요구사항에 부합하면서, 가장 은 에 지 소

비율을 달성하 다. 한 시간지연 요구사항이 여유로

워 질수록, 에 지 소비 수 은 감소하며, 이는 에

지를 감시켜 다. 이는 시간지연 요구사항이 여유

로워 질수록 제안된 알고리즘이 많은 수의 노드를 활

성화 모드 신 슬립 모드로 들어가게 만들기 때문이

며, 이는 G-OCC와 Q-DCC 와 비교하여 훨씬 더 낮

은 에 지 소모를 야기한다.
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Ⅴ. 결  론

본 논문은 성능 요구사항에 부합하며 동시에 에

지 균형을 달성할 수 있도록 GRN 모델을 기반으로 

WSN을 한 분산된 노드 스 링 방식을 제안하

다. 측정된 시간지연과 에 지 소비 수 을 고려하여, 

제안된 방식은 센서 사이에서 에 지 균형을 달성하

면서 시간지연 요구사항을 충족시키기 해, 유 자의 

발  수 과 단백질의 농도를 조 한다. 기존의 다른 

로토콜과 비교하여, 제안된 방식의 주요 장 은 다

음과 같다. (1) WSN 을 한 분산화된 노드 스 링 

모델로 생물학  GRN 모델을 통합하는 새로운 방식

을 제안하 다. 각각의 센서 노드는 조 된 유 자 발

과 단백질 농도에 따라 자동으로 그 상태를 스

링 한다. (2) 제안된 유 자 조  역학에 의해 정의되

는 각각의 노드의 분산된 거동이 시스템을 네트워크 

조건 변화에 따라 에 지 소비 수 의 균형을 유지하

며, 원하는 요구조건을 수행하도록 만든다. 

향후, GRN에 감을 얻은 제어기에 한 연구를 

계속할 것이며, 무선 센서 액추에이터 네트워크 

(Wireless Sensor Actuator Networks) (WSANs)에 

한 성능 분석을 제공하고자 한다. 기존의 WSN과는 

다르게, 센서와 엑추에이터 노드는 데이터를 수집하고 

달하며, 신속하고 신뢰할 수 있게 감지된 모든 데이

터에 행동을 취하기 해 력하여 작동해야 한다. 

GRN 모델을 기반으로 엑추에이터 노드 사이의 에

지 소비를 분산시키고, 엑추에이터 노드에 감지된 데

이터를 신뢰성 있게 송하는 방식을 연구하고자 한다.
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