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요 약

질병의 확산 과정을 설명하기 위한 모형으로 가장 대표적인 방법은 Kermack과 McKendrick

(1927)에 의해 제안된 SIR (susceptible - infectious - recovered) 모형이다. SIR 모형을 구축하

기 위해서는 질병의 감염률 (transition rate)과 회복률 (recovery rate)이 주어져 있거나 질병의 전

체 확산 과정이 데이터로 주어진 경우 추정을 통하여 구할 수 있다. 하지만 데이터가 제한적으로 관

찰된 경우 직접적인 감염률와 회복률의 계산이 불가능 하다. 본 연구에서는 관찰된 자료가 가지는 한

계점을 고려하여 질병의 초기 확산과정에서 질병 감염 확률을 추정하기 위하여 리드-프로스트 (Reed-

Frost) 모형 (Andersson과 Britton, 2000)을 적용하였다. 리드-프로스트 모형은 질병의 최초 감염

자 수, 최종 감염자 수, 그리고 최초 감염대상자의 수가 주어졌을 때 이를 통하여 감염 확률을 추정하

기 위한 모형이다. 본 연구에서는 서아프리카의 카메룬 공화국에서 조사된 역학 조사 자료를 이용하

여 콜레라의 초기 감염 확률을 추정하였다. 그리고 추정된 결과를 이용하여 다시 SIR 모형에 적용하

여 질병의 확산 경로에 대한 예측을 수행하였다. 예측 결과 조사 지역의 주민 가운데 50% 이상이 감

염될것으로예측되었으며질병의전파는약한달정도지속될것으로예측되었다.

주요용어: 리드-프로스트모형, 에스아이알모형, 질병확산모형, 콜레라.

1. 서론

전염병은 세균, 기생충, 바이러스와 같은 다양한 병원체에 의해 감염되어 발병하는 질환이다. 병원체

에 의한 감염은 다른 사람과의 접촉, 음식과 물의 섭취, 호흡에 의한 병원체의 흡입 등 여러 경로를 통

해 발생한다. 전염병의 기원을 살펴보면 인류가 탄생한 이래 끊임없이 인류를 괴롭혀 왔다. 그 중에서

도 전 세계의 넓은 지역에 걸쳐 많은 목숨을 앗아 간 광역적 전염병의 시작은 서기 165년에서 180년 로

마 제국의 마르쿠스 아우렐리우스 안토니우스 황제 시절로 거슬러 올라간다. 역병으로 인하여 당시 이

탈리아 반도 전역에서 500만 명 이상이 목숨을 잃은 것으로 추정된다. 그럼에도 불구하고 인류는 전염

병의 정체를 제대로 알지 못해 전염병에 걸려 죽었지만 19세기 후반에 들어서 파스퇴르와 코호 등에 의

해 전염병 가운데 대부분의 이유가 박테리아에 의해 생긴다는 것이 확인되었고, 20세기 들어서는 박테

리아 이외에 바이러스와 리케챠, 곰팡이 등도 전염병의 원인이라는 사실이 밝혀지면서 인류는 전염병과

싸워 나갔다. 최근에는 광우병, 구제역, 사스 (SARS), 인플루엔자에 이어 에볼라, 메르스 (MERS), 지

카 바이러스, 콜레라 등 각종 전염병이 전역을 위협하고 있다. 에볼라는 아프리카를 중심으로 일어나고
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있고 메르스는 중동호흡기 질환이다. 에볼라는 치사율이 약 90%가 넘는 전염병으로 질병 발생 시 사망

할 확률이 높다. 메르스는 코로나 바이러스에 의해 일어나며 감염 경로가 가벼운 접촉으로도 발병할 수

있기에감염력이강하다. 콜레라는주로오염된물, 어패류등의음식을통해콜레라균이인간의몸속에

들어와소장의감염에의해발생하는급성묽은설사질병이다.

수인성전염병은물과식품이전염성있는병원성미생물에오염되어발생하는질환으로콜레라, 세균

성이질, 장티푸스 등의 법정전염병을 의미한다 (Lim, 2007). 감염성 수인성 질환의 집단발생은 물, 식

품등의공동매개체에의한다. 오염된물을직접섭취하거나오염된물로조리한식품에서콜레라균, 살

모넬라균등이 발생할 수 있는 것이다. 우리나라에서는 1996년 9월 경상북도 경주시 가정집 생일잔치에

서음식을섭취한 59명중 29명에게살모넬라증이발생하였다. 실제로질병이발생한지역의 12곳의지

하수 중 9곳에서 기준치 이상의 일반 세균수와 대장균이 검출되었다. 2004년 9월 경상북도 영천시 초

등학교에서도 살모넬라증이 발생했는데 학생 및 교직원이 급식에서 배급되었던 두부계란전을 섭취하고

1,205명 중 설사증 환자가 338명이 발병했다. 집단 질병 발생의 원인은 수도물의 일부 오염으로 인하여

생긴 것이다.문명의 속성 때문에 불행하지만 새로운 전염병이 계속 생겨날 수밖에 없다. 문명의 발달과

전염병의 전파범위와 발생빈도는 비례하기 때문이다. 질병의 역사와 발생의 연구를 보면, 문명화된 인

류는 원시시대의 인류보다 훨씬 더 다양하고 복잡한 형태의 질병들에 시달리는 것으로 나타났다. 다시

말하자면문명화된생활이발달하면할수록더많은전염병에시달리게된다는것이다.

본연구의목적은역학조사자료를이용하여수인성전염병가운데하나인콜레라의확산과정을설명

하기위한모형을구축하는데그목적이있다. 특히질병발생의초기시점에서수집된자료를이용하여

질병의초기확률을추정하고초기추정값을활용하여질병발생모형을구축해보고자한다.

전염병의 모형화는 Daley와 Gani (2005)에 의하면 발병의 미래 과정을 예측하고 전염병을 통제하기

위한 전략을 평가하고, 질병이 확산되는 과정을 연구하는데 사용되는 수단이다. 질병 확산의 수학적 모

형화의 초기에 실시된 연구자는 1766년 Daniel Bernoulli의 연구이다. 그는 천연두에 대한 질병 확산

을 파악하고 예방하기 위해 수학적인 모형을 만들었다. 모형에서의 계산은 천연두에 대한 보편적인 접

종이 26년 7개월에서 29년 9개월로 삶의 수명을 증가시킬 수 있음을 보여 주었다 (Bernoulli와 Blower,

2004).

전염병의 전파 과정을 모형화 하는데 있어서 가장 대표적인 방법은 Kermack와 McKendrick (1927)

에 의해 제안된 SIR 모형이다. SIR 모형은 모든 구성원들이 접촉 가능하고, 두 구성원들 사이에서 전

염이발생할가능성이동일하다고가정한다. SIR 모형은전염병유행의전체모집단을크게 3 집단으로

구분한 후 이 집단간의 이동을 모형화 하여 전염병의 초기 전파과정을 설명하기 위하여 제안된 모형이

다. 전체모집단을 S (susceptible), I (infectious), R (removed or recovered)로구분한다. 전체모집단

이 고정되어 있다는 가정에서 S는 전체 모집단 가운데 질병에 감염될 가능성이 있는 집단, 즉 감염대상

군을 나타낸다. I는 질병에 감염된 집단, 즉 감염군을 의미한다. 마지막으로 R은 질병으로부터 회복되

거나 사망하여 벗어나는 집단, 즉 회복군을 의미한다. SIR 모형은 천연두에서 독감에 이르기까지 다양

한 질병에 적용할 수 있다. 전염병의 확산 과정을 확률적으로 모형화하기 위한 방법으로 전염병이 유행

하는 초기 조건과 전염병의 확산 정도를 추측하기 위해 사용되는 모형이다. S(t), I(t), R(t)를 각각 시

점 t에서 감염 대상군, 감염군, 회복군의 수를 나타내고 이들의 합은 N = S(t) + I(t) + R(t)로 고정되

어있다고가정할때 SIR 모형의식은다음과같은상미분방정식으로표현가능하다.

N = S(t) + I(t) +R(t)

dS

dt
= −λS(t)I(t)

dI

dt
= λS(t)I(t)− γI(t)

dR

dt
= γI(t)

(1.1)
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이식 (1.1)에서 λ와 γ는각각감염률과회복률을나타내는반응상수이다.

이와 같은 전염병 모형은 크게 결정적 (deterministic) 모형과 확률적 (stochastic) 모형으로 나누어

볼 수 있다. 먼저 결정적 모형은 그 움직임이 확률적이지 않고 식 (1.1)과 같은 수리적 모형으로 표현

가능한 모형이다. 결핵의 경우와 같이 큰 집단을 처리할 때 결정적인 수학적 모형을 사용한다. 결정

적 모형에서의 인구에서 개인은 다른 하위 그룹 또는, 구획, 전염병의 특정 단계를 나타내는 각각에 할

당된다. 즉 S, I, R 과 같은 문자로 다른 단계를 나타내는 데 사용된다. 하나의 단계에서 다른 단계로

넘어가는 전이확률은 수학적 모형에 따라 미분 방정식을 이용하여 표현된다. 이러한 모형을 구축하는

동안 종 안의 집단 크기는 시간에 대한 미분이고, 역학적 과정은 결정적이라는 점이 가정이 되어야 한

다. 즉, 종의 집단 변화는 오직 모형을 개발하는 데에만 기록을 이용하여 계산 될 수 있다 (Brauer와

Castillo-Chavez, 2001).

두 번째는 확률적 (stochastic) 모형이다. 확률적이라는 의미는 임의의 변수를 가진다는 것이다. 확

률적모형은시간에따른하나이상의투입에서임의의변화를허용함으로써잠재적인결과의확률분포

를 추정하는 수단이다. 전염병이나 질병의 확산 전파 과정을 설명하는데 있어서 결정적 모형을 이용하

는 것은 모형의 단순화 시킬 수 있다. 자료가 가지는 움직임에 반영될 수 있는 임의적 움직임을 반영하

기 위해서는 확률적 모형이 보다 적합할 수 있다. 확률 모형은 노출, 질병 및 기타 질병 역학의 위험에

기회의 변화에 따라 달라진다. 모형은 작은 집단에서 변동이 중요할 때 사용된다 (Trottier와 Philippe,

2001). 확률적 움직임을 따르는 전염병 모형은 다음과 같이 확률적 화학 반응 모형 (stochastic kinetic

network) 으로표현가능하다 (Choi와 Rempala, 2012).

S + I
λ−→ 2I : h1 = h1(S, I,R) = λSI

I
γ−→ R : h2 = h2(S, I,R) = γI

여기서 h1, h2은각각의화학반응식의발생정도를나타내는위험함수이다.

Neurirth 등 (2004)은 확률적 방법과 결정적 방법을 이용하여 SIR 모형의 확장 모형인 Susceptible -

Exposed - Infectious - Recovered (SEIR) 모형을 구축하였다. SEIR 모형은 SIR에서 E가 추가 된 모

형으로써 E 는 Exposed를 나타내고 노출군이라 부른다. 감염 대상군에서 감염군으로 전이되는 과정에

서질병의잠복기를추가적으로고려하는모형이다. SIR 모형은 SEIR 모형뿐만아니라 SIS, SIRS 모

형과 같이 여려 형태로 확장 되었다. SIS 모형은 잠복기가 없는 질병으로 질병에 감염된 뒤 다시 감염

대상군으로 돌아가는 모형이다. SIRS 모형은 SIR 모형에서 회복을 하고 다시 감염 대상군으로 가는 모

형이다. SEIR, SEIS 모형은 질병에 감염력이 생기기까지의 잠재기를 가지고 있는 모형, SIRS 모형은

감염후회복되어일시적인면역력을갖는모형이다 (Kim, 2010).

이와 같은 전염병의 확산 과정을 설명하기 위한 SIR류의 모형을 이용하여 실제 전염병 자료에 적합

한연구는국내외에서다양하게진행되었다. 기존연구를살펴보면국내에서는질병모형중에서도 SIR

모형을 가장 많이 사용하고 있다. Hwang 등 (2007)에서는 한국의 말라리아, 신증후군출혈열, 홍역 자

료를 이용하여 비선형 회귀식으로 표현되는 SIR 모형을 적용하여 기존 현상에 대해 설명하고 미래를 예

측하는 연구를 하였다. Ryu와 Choi (2015)에서는 전염병의 확산 과정인 결정적인 과정과 확률적인 과

정에 대한 비교 연구를 하였고, Seo와 Choi (2015)에서는 모형 추정을 위하여 우리나라 신종플루 확진

환자 자료를 이용하여 SIR 모형 내에서 각 종의 발생이 포아송 확률 과정을 따른다는 가정 하에 확률적

화학 반응 모형을 이용하여 모형을 구축하여 확산 모형을 연구하였다. Lim 등 (2016)에서는 메르스 역

학자료를 이용하여 SIR 모형을 구축하는 연구를 진행하였다. Lee 등 (2009)에서는 국내 쯔쯔가무시증

감염자 자료를 가지고 후향연산식을 이용해 감염자 분포 추정과 질병 확산 모형인 SIRS 모형을 적용하

여유병자수를추정하였다.
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실제 데이터를 이용한 전염병 모형을 구축하기 위해서는 모형을 구성하는 각 집단인 감염대상군, 감

염군, 회복군, 혹은 노출군 등의 초기치와 모형의 모수에 해당하는 반응 상수가 주어져야 한다. 각 집단

의 초기치는 관찰 혹은 조사를 통하여 구할 수 있다. 반응 상수의 경우 과거의 문헌 연구를 통하여 제공

받거나 전염병의 확산과정의 전체 과정 (trajectory)이 관찰되었다면 이를 이용하여 추정할 수 있을 것

이다. 그러나 본 연구에서 이용한 자료는 특정지역에서 조사된 전염병의 초기 확산과정의 초기 자료로

제한되어 있다. 전체 확산 및 소멸과정의 데이터가 주어져 있지 않기 때문에 각종 반응 상수를 직접적

으로 추정할 수 없다. 본 연구에서는 이러한 한계를 극복하기 위하여 리드-프로스트 (Reed-Frost) 모형

(Anderson과 Britton, 2000, P. 4)을 이용하여 초기시점에서의 전염병 감염 확률을 추정하고자 하였다.

그리고 문헌조사를 통하여 추가적인 모수의 정보를 구한 후 이를 가지고 전염병 모형을 구축하기 위한

SIR 모형을구축하였다.

본 연구의 이후 진행 과정은 다음과 같다. 2절에서는 본 연구에서 제시하고 있는 리드-프로스트 모형

에 대하여 설명하고자 한다. 그리고 3절에서는 실제 조사를 통하여 수집된 아프리카 특정 지역의 콜레

라 데이터를 이용하여 모형 구축을 진행하고자 한다. 그리고 마지막 4절에서는 본 연구에서 제시하고

있는방법의한계에대하여논하고추구연구의진행과정에대하여설명하고자한다.

2. 리드-프로스트 모형

리드-프로스트 모형은 1928년 Lowell Reed와 Wade Frost에 의해서 제안된 모형으로 한 세대 안

에서 전염병의 전파 과정을 설명하고자 하는 모형으로 확률적 변동을 가정하는 모형 가운데 하나이다

(Deijfen, 2011; Abbey, 1952). 주로 가구와 같이 크기가 작은 집단 안에서 질병 전파의 시간이 상대적

으로 짧은 감염 전파 과정을 설명하는데 적절한 모형이다. SIR 모형과 기본적으로 유사한 가정으로부

터 질병의 확산 과정을 설명한다. 시점 t (여기서 시점이란 반드시 시간흐름에 따른 시점일 필요는 없

다) 또는 세대 t에서 감염군의 개인은 독립적으로 감염대상군과 접촉하여 질병을 전파시키는데 이때 감

염확률을 p라하자. 시점 t에서감염된개인은이제다음시점 t+ 1으로이동하게되고시점 t+ 1에서

는 감염군이 되고 시점 t에서는 제거된다. 세대 간 감염 확률은 이전 세대의 상태에만 의존한다고 가정

하고연쇄이항분포를이용하여모형을구축할수있다.

Xt와 Yt가 각각 시점 (또는 세대) t에서 감염대상군의 수와 감염군의 수를 나타낸다고 하자. 다음 시

점 t+ 1에서감염군의수가 Yt+1 = yt+1가될확률을계산하기위하여리드-프로스트모형은연쇄이항

분포를이용하여다음과같이주어진다.

P (Yt+1 = yt+1|X0 = x0, Y0 = y0, · · · , Xt = xt, Yt = yt) (2.1)

= P (Yt+1 = yt+1|Xt = xt, Yt = yt)

=

(
xt

yt+1

)
(1− qyt)yt+1(qyt)xt−yt+1 .

Yt+1이 결정되면 이에 의하여 Xj+1 = Xj − Yj+1이 성립한다. 즉 시점 t에서 감염되지 않고 감염대

상군에 그대로 남아있는 사람은 시점 t + 1에서도 여전히 감염 대상군으로 남아 있게 되고 이와 같이 한

개인이 여전히 감염되지 않을 확률은 q = 1 − p가 된다. 시점 t에서 감염을 피하지 못하고 감염된 개인

은 다음 시점 t + 1에서는 감염대상군에서 제외되고 감염군으로 이동하게 된다. 이와 같은 질병의 전파

과정이 연속적으로 일어난다고 할 때 질병의 전파는 더 이상 감염군이 남아있지 않고 모두 회복군으로

넘어가더이상전파를일으키지못할때까지진행하게된다. 초기시점에서감염대상군과감염군의수

가 X0 = n와 Y0 = m 으로 주어지고 더 이상 감염이 일어나지 않는 시점을 k + 1이라 할 때 각 시점에
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서의 감염군의 수는 y1, · · · , yk, yk+1 = 0로 표시할 수 있으며 이들의 발생 학률은 바로 이전 시점의 값

에의해서만영향을받게되는마르코프성질을따르게된다. 이러한성질들로부터초기시점값이주어

졌을때감염군의전체의확률은다음과같이주어진다.

P (Y1 = y1, · · · , Yk = yk, Yk+1 = 0|X0 = n, Y0 = m) (2.2)

= P (Y1 = y1|X0 = n, Y0 = m)× · · · × P (Yk+1 = 0|Xk = xk, Yk = yk)

=

(
n

y1

)
(1− qm)y1(qm)n−y1 × · · · ×

(
xk

0

)
(1− qyk )0(qyk )xk

이러한 질병의 감염 혹은 전파과정에서 최종적인 감염자의 수를 Z라 할 때 이는 Z =
∑

t≥1 Yt가 된

다. 이제 식 (2.1)과 (2.2)를 이용하여 감염대상군과 감염군의 초기 수가 주어졌을 때 최종 감염자수

Z가 Z = z가될확률은다음과같이주어진다.

P (Z = z|X0 = n, Y0 = m) =
∑

y:|y|=z

P (Y1 = y1, · · · , Yk = yk, Yk+1 = 0|X0 = n, Y0 = m) (2.3)

이제 초기 시점의 감염대상군의 수, 감염자의 수, 그리고 최종 감염자수가 주어지면 식 (2.1), (2.2),

(2.3)으로부터감염확률 p 또는감염을피하는확률 q = 1− p에대한우도함수를구할수있고감염확

률에대한추정을수행할수있다.

3. 자료분석

3.1. 리드-프로스트 모형을 이용한 감염 확률 추정

본 연구는 전염병의 초기 감염 확률을 추정하기 위하여 서아프리카에 위치한 카메룬 공화국의

Maroua 지역의 건강 조사 자료를 이용하였다 (Profitos 등, 2014). 그 들의 연구에 의하면 설문조

사 데이터는 2013년 6월 1일부터 8월 1일까지 Maroua지역의 네 군데 마을을 대상으로 하여 조사 되었

다. 이 기간은 해당 지역의 우기의 시작 시점과 일치하고 네 군데 마을의 선정은 지난 2009년과 2011년

에 걸쳐 창궐한 콜레라 발생률을 기준으로 선정하였다. 전체 785명의 개인에 대하여 건강 상태에 대한

자료 수집이 이루어 졌다. 실제 조사는 가구 단위로 총 120개의 가구를 대상으로 조사가 수행되었다.

지도상에 표시된 가구에 대하여 무작위 추출을 통하여 표본 가구가 선택되었고 각 가구로부터 기본적인

인구통계뿐만아니라각종건강상태에대하여면접조사를수행하였다. 수인성전염병인콜레라의특

성을 파악하기 위하여 가정용 저장 용기 및 식수원에서 표본을 수집하였다. 그리고 키우고 있는 가축으

로부터 표본을 추출하여 오염 및 감염여부를 함께 조사 하였다. 건강상태에 대해서는 조사 시점 30일

동안의 위장 증상을 경험하였는지에 대한 질문을 수행하였다. 설사, 피 묻은 설사, 복부 경련, 구토, 메

스꺼움 또는 발열등 의 현상을 조사를 진행하였다. 전반적으로 문맹률이 낮은 지역이기 때문에 모든 조

사는 사전 동의를 통하여 구두로 조사한 후 이를 문서화 하였다. 본 연구에서는 이 가운데 질병의 발생

정보가모두제공되고있는 DOU, DOM 두마을의데이터를이용하여분석을진행하였다.

Figure 3.1의 왼쪽 그래프는 조사된 DOU, DOM 두 지역의 각 가구의 가구원 수의 분포를 나타낸 것

이다. 가구원분포를살펴보면보면적게는 1인가구에서많게는 15인가구까지존재한다. 가구원의수

가 6명인 가구는 총 11가구로 가장 많은 빈도를 보이며 가구원이 1명인 가구부터 9명인 가구까지 대체

로 비슷한 분포를 보이다가 10명 이상인 경우 급격하게 감소한다. 이와 함께 오른쪽 그림은 가구별로

발생한 환자의 수에 대한 분포를 나타낸다. 47개의 가구에서는 1명의 환자도 발생하지 않았으며 가장

많은환자가발생한경우는한가구에서 6명의환자가발생한경우가존재한다.
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Figure 3.1 Distribution of the number of households (left panel) and the number of disease

in each household (right panel)

총조사기간은 2개월이지만마을별로는각각한달동안조사가이루어졌으며조사기간에질병이발

생한 시기와 발생한 사람의 정보를 각각 기록해 놓았다. 각각의 가구를 관찰 단위로 하였을 때 가구 안

에서 질병의 발생 및 전파 정도를 정확히 파악할 수 있다. 조사 대상의 모든 가구에 대하여 이러한 질

병 확산 정보를 파악할 수 있다. 수집된 데이터의 특성을 살펴보았을 때 2장에서 설명한 리드-프로스트

모형을 이용하여 질병의 발생 확률을 추정하는 것이 매우 적절한 자료라 할 수 있다. 많은 경우에 있어

서 질병 확산 모형 구축을 위하여 이용되는 자료들은 광범위한 지역에서 질병의 초기 발생 단계부터 어

느 정도 시간이 흐른 후에 확산과정이 진정되고 더 이상 전파가 이루어지지 않은 이후의 자료를 이용하

는 것이 보다 일반적이다. 수집된 질병의 확산 자료가 충분한 시간을 가지고 수집되어 전체적인 질병의

확산경로를 파악할 수 있도록 수집되었다면 SIR 모형과 같은 질병 확산 모형에 적용하여 모형의 구축이

가능할 것이다. 그러나 본 연구에서 수집된 자료는 이와는 달리 단기간에 수집된 횡단면 자료라 볼 수

있으며 리드-프로스트 모형을 이용한 발생 확률 추정이 보다 적절할 수 있다. 그리고 추정된 감염 확률

과 관찰된 데이터의 전체 인구수와 전염병 감염자수 등과의 정보를 조합하여 SIR 모형의 구축이 가능하

다. 관찰된자료에이용한리드-프로스트모형의적합방법을알아보자.

구체적으로 리드-프로스트 모형으로 감염 확률을 계산하기 위해서는 모든 가구 단위로 감염 확률 식

을 계산하여야 한다. 다음 Table 3.1에서 첫 번째 열은 마을 이름을 나타낸다. 두 번째 열은 전체 가구

원 수를 나타내고 세 번째 열은 가구원 가운데 증상을 보인 사람의 수를 나타낸다. 이 증상에 따라 감염

된수로파악할수있다. 이표에는정리되어있지않으나원자료로부터한달동안가구안에서증상을

보이는 가구원의 시점을 파악할 수 있다. 두 번째 열의 값은 결국 가구 안에서 감염대상군 초기값 X0와

감염군 초기값 Y0의 합을 나타내며 세 번째 열은 최종 감염자의 수인 Z로 나타낸다. 네 번째 열은 같은

수준의가구원수와감염자수를가지는가구수를나타내고마지막열은수준별로계산되는우도함수값

을 나타낸다. 이 우도 함수값들을 모두 곱하여 우도 함수를 구한 후 이로부터 최대 우도 추정치를 구할

수있다. 계산된최대우도추정치는 0.0952이다. 즉초기감염확률은 0.0952라할수있다.
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Table 3.1 Conditional probability of each household in DOU&DOM region

Region X0 + Y0 Z Number of household Conditional Probability

DOU

1 0 2 q

1 1 2 1 − q

2 0 4 q2

2 1 1 2(1 − q)q2

2 2 1 (1 − q)2

3 0 4 q3

4 0 1 q4

4 1 1 4(1 − q)q6

4 2 1 12(1 − q)3q7

4 4 1 (1 − q)3q4(1 − q2)

5 0 3 q5

5 1 3 5(1 − q)q3

5 2 1 10(1 − q)2q6

6 0 3 q6

6 1 1 6(1 − q)2q6

7 0 2 q7

7 1 2 7(1 − q)q12

7 2 1 (1 − q)2q6

8 0 2 q8

8 4 1 (1 − q)3q16(1 − q2)

8 6 1 (1 − q)5q22(1 − q2)

9 0 3 q9

10 2 1 (1 − q)2q117

11 0 1 q11

11 2 1 55(1 − q)2q18

15 5 1 (1 − q)5q60

DOM

1 0 1 q

2 0 3 q2

2 1 1 2(1 − q)q2

3 0 3 q3

3 2 1 q3

4 0 3 q4

4 1 1 4(1 − q)q6

6 0 2 q6

6 1 2 6(1 − q)q10

7 0 1 q7

7 1 2 7(1 − q)q12

8 0 3 q8

9 0 2 q9

10 0 1 q10

12 6 1 (1 − q)3(1 − q3)3q15

3.2. SIR 모형 구축

이제 계산된 초기 질병 발생 확률을 이용하여 SIR 모형을 구축하여 보자. 시물레이션을 이용하여 식

(1.1)로부터 SIR모형을 구축할 수 있는데 이를 위해서 필요한 값들은 다음과 같다. 먼저 질병의 감염률

을나타내는반응상수 λ (transmission rate)와회복률을나타내는반응상수 γ (recovery rate)가주어

져야 한다. 또한 감염대상군의 초기값 S(0)와 감염군의 초기값 I(0)이 함께 주어져야 한다. 이 같은 값

들이주어졌을때초기발생확률 p는다음과같은식으로근사될수있다.

p ≈ λS(0)I(0)/N

λS(0)I(0)/N + γI(0)
(3.1)
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Table 3.1의 관찰된 데이터로부터 초기 시점의 감염대상군의 수는 S(0) = 433이고 감염군의 수는

I(0) = 61이다. Eisenberg 등 (2012)연구에 의하면 콜레라에 감염된 후 회복까지 걸리는 대략적인 기

간은 3일에서 10일 정도로 볼 수 있으며 이에 가장 짧은 회복기간 3일을 적용하여 회복률 값은 γ =
1
3
= 0.33로 하였다. 식 (3.1)로부터 계산되는 감염률은 λ = 0.04이다. 이제 주어진 값들을 가지고 식

(1.1)의모형에대입하여 SIR 모형을구축할수있다.

다음 Figure 3.2는 COPASI (Hoops 등, 2006; Mendes 등, 2009; Schaber, 2012) 프로그램을이용하

여 SIR 모형을 구축한 것이다. COPASI는 생화학 네트워크 모형과 질병 확산 모형의 모의실험과 분석

을위한응용스프트웨어이다. 상미분방정식이나 Gillespie 알고리즘 (Gillespie, 1977)에기반을확률적

모의실험을 수행할 수 있는 프로그램이다. Figure 3.2에서 점선으로 표시된 부분은 감염대상군을 나타

내고 실선으로 표시된 부분은 감염군을 나타낸다. 그 사이에 굵은 점선으로 표시된 부분은 회복군을 나

타낸다. 이 모의실험의 결과를 해석하면 조사가 이루어진 Maroua지역에서는 대략적으로 25일 이상 질

병이지속되며전체지역주민가운데절반이상에해당하는 270명정도가증상을보일것으로예상된다.

Figure 3.2 Graph of SIR model

4. 결론

본 연구에서는 서아프리카 카메룬 공화국에서 직접 조사된 수인성 전염병인 콜레라 관련 데이터를 이

용하여 질병의 초기 시점에서의 감염 확률을 계산한 후 관찰된 데이터와 추가적인 문헌 조사 값을 통하

여 SIR 모형을 구축하고자 하였다. 질병의 확산과정의 초기 시점 데이터, 즉 횡단면 자료가 가지는 한

계를 극복하고 가구 안에서의 질병 이동 경로를 파악할 수 있다는 장점을 활용하여 리드-프로스트 모형

을 적용하여 초기 추정치를 추정하였다. 구축된 우도함수로부터 초기 발생 확률의 최대 우도 추정치를

계산하였다. 리드-프로스트 모형은 상대적으로 간단한 형태의 질병 예측 모형이라 할 수 있다. 하지만

주어진 자료의 한계점과 장점을 최대한 활용하여 적합하는데 그 의의가 있다고 할 수 있다. 따라서 본

연구에서제시된방법을이용하여초기발생확률을계산한후본격적으로질병확산모형을구축하는데

초기정보로활용될수있을것이다.
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본 연구에서 적용한 수인성 전염병 가운데 하나인 콜레라 데이터를 이용한 것이다. 수인성 전염병 이

기 때문에 사람에 의해서 전파되는 것 뿐 만 아니라 불결한 환경에 의해서 전파의 가능성이 높은 질병이

다. 공급되고 저장되는 식수원 뿐만 아니라 기르고 있는 가축에 의해서도 전파가 가능한 질병이다. 따

라서질병의확산과정을구축하는데있어서식수원의오염정도나가축의감염도인간의감염에영향을

미칠 수 있다. 향후 연구를 통하여 이러한 환경 요인을 함께 고려한 질병 확산 모형의 구축을 수행해 볼

수있을것이다.
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Abstract

SIR model (Kermack and McKendrik, 1927) is one of the most popular method to

explain the spread of disease, In order to construct SIR model, we need to estimate

transition rate parameter and recovery rate parameter. If we don’t have any informa-

tion of the two rate parameters, we should estimate using observed whole trajectory of

pandemic of disease. Thus, with restricted observed data, we can’t estimate rate pa-

rameters. In this research, we introduced Reed-Frost model (Andersson and Britton,

2000) to calculate the probability of infection in the early stage of pandemic with the

restriction of data. When we have an initial number of susceptible and infected, and a

final number of infected, we can apply Reed - Frost model and we can get the proba-

bility of infection. We applied the Reed - Frost model to the Vibrio cholerae pandemic

data from Republic of the Cameroon and calculated the probability of infection at the

early stage. We also construct SIR model using the result of Reed - Frost model.
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