
Journal of the Korean Association of Geographic Information Studies, 23(4) 2020, pp.140-155
https://doi.org/10.11108/kagis.2020.23.4.140

ISSN 1226-9719(Print)
ISSN 2287-6952(Online)

고병원성 조류인플루엔자(HPAI) 발생농가 입지특성*

김동현1※·배선학2

Locational Characteristics of Highly Pathogenic Avian 

Influenza(HPAI) Outbreak Farm*

Dong-Hyeon KIM1※·Sun-Hak BAE2

*

요    약

본 연구는 가축질병이 밀집되어 발생했던 지역인 경기도 남부-충청도의 감염농가 입지 특성을 

파악하여 가금농가의 질병 발생 확률을 분석하고 조건에 해당하는 지역을 도출하여 가축질병 발생 

예방과 차별적인 방역지역 선정 및 방역전략 설정의 근거와 보완대책의 기초자료로 사용하기 위해 

수행되었다. 로지스틱 회귀분석 결과, 반경 3㎞내 가금농가 1개가 증가하면 HPAI에 감염될 확률

이 전 단위에 비해 10.9% 증가한다. 2차선 이상 주요 도로와의 거리 1m가 증가하면 HPAI에 감

염될 확률이 전 단위에 비해 0.001% 감소한다. 주요 철새도래지와의 15㎞ 이내에 가금농가가 위

치한 경우에서 15∼30㎞로 변화하면 HPAI에 감염될 확률이 46.0% 감소한다. 주요 철새도래지와

의 거리가 15㎞ 이내에 가금농가가 위치한 경우에서 30㎞ 이상으로 변화하면 HPAI에 감염될 확

률이 88.5% 감소한다. 로지스틱 회귀분석 결과를 바탕으로 예측확률을 생성하고 도출된 입지요인

인‘반경 3㎞내 가금농가 15개 초과, 주요 도로와의 거리 1㎞이내, 주요 철새도래지와의 거리 30

㎞이내’의 실제 지역을 도출하고 감염 비율을 측정하였다. 본 연구의 결과가 지역 내에서 가축질

병이 발생할 확률이 높은 지역을 판별하여, 방역 주체가 대상 지역과 농가에 대해 선제적 방역을 

실시하거나 차량을 통제하는 등의 차별적인 방역지역과 방역전략을 설정할 때, 그 근거와 보완대

책 마련에 기초자료로 활용될 수 있을 것이라 기대한다.

주요어 : 고병원성 조류인플루엔자(HPAI), 지리정보체계, 입지 특성, 로지스틱 회귀분석, 가금농가
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ABSTRACT

This study was conducted to identify the location characteristics of infected farms in 

the areas where livestock diseases were clustered(southern Gyeonggi-do and 

Chungcheong-do), analyze the probability of disease occurrence in poultry farms, find 

out the areas corresponding to the conditions, and use them as the basis for prevention 

of livestock diseases, selection of discriminatory prevention zones, and establishment of 

prevention strategies and as the basic data for complementary measures. The increase 

of one poultry farm within a radius of 3-kilometers increases the risk of HPAI infection 

by 10.9% compared to the previous situation. The increase of 1m in distance from 

major roads with two lanes or more reduces the probability of HPAI infection by 

0.001% compared to the previous situation. If the distance of the poultry farm located 

with 15 kilometers from a major migratory bird habitat increases by 15 to 30 

kilometers, the chance of infection with HPAI is reduced by 46.0%. And if the distance 

of the same poultry farm increase by more than 30 kilometers, the chances of HPAI 

infection are reduced by 88.5%. Based on the results of logistic regression, the 

predicted probability was generated and the actual area of the location condition with 

'more than 15 poultry farms within 3km a radius of, within 1km distance from major 

roads, and within 30㎞ distance from major migratory birds habitat was determined and 

the infection rate was measured. It is expected that the results of this study will be 

used as basic data for preparing the data and supplementary measures when the 

quarantine authorities establish discriminatory quarantine areas and prevention strategies, 

such as preventive measures for the target areas and farms, or control of vehicles, by 

identifying the areas where livestock diseases are likely to occur in the region.

KEYWORDS : High Pathogenic Avian Influenza(HPAI), Geographic Information System(GIS), 

Locational Characteristic, Logistic Regression Analysis, Poultry Farm

서  론

조류인플루엔자(AI)는 닭이나 오리, 칠면조와 

같은 가금류 또는 야생조류에서의 인플루엔자 

바이러스 감염증으로 정의되고 있다. HPAI는 

아형(subtype)이 매우 많고 변이가 쉬워서 야

생조류에서 다양한 종류의 바이러스가 분포한

다. 일반적으로 닭에서의 HPAI 잠복기는 수 시

간에서 3일로 규정하나, OIE(세계동물보건기

구)에서는 계군 크기, 최초 감염경로, 사양관리, 

환경 등에 따라 최대 잠복기를 21일로 규정하

고 있다. 야생조류 중 특히, 청둥오리나 가창오

리와 같은 물새류는 다양한 종류의 인플루엔자

가 감염되어 있으나 무증상인 경우가 많으며 이

러한 야생조류로부터 가금류로의 종간 전파

(interspecies transmission)가 이루어져 유전

자의 급격한 변이로 고병원성 특성으로 발현되

는 경우가 많다. 멕시코(1994년), 이탈리아

(1999년), 캐나다(2004년), 미국(2017년)의 

발생이 저병원성에서 고병원성으로 변환된 사례

이다(MAFRA, 2017).

우리나라의 HPAI는 2003년 12월 10일 충

북 음성에서 최초로 발생한 이후, 2018년까지 

8차례에 걸쳐 발생했다. 이후 거의 매년 감염사

례가 보고되어 왔으며 5차 HPAI의 경우는 669

일의 최장기간에 걸쳐 발생하였고 이로 인한 경

제적 피해도 가장 컸다. 바이러스 혈청형은 

H5N1형(1∼4차), H5N8형(5∼7차), H5N6형

(7∼8차)이 주를 이루고 있다. 이처럼 긴 기간 
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No. 1st 2nd 3rd 4th

Time
’03. 12. 10.∼’04. 3. 20.

(102 days)
’06. 11. 22.∼’07. 3. 6.

(104 days)
’08. 4. 1.∼5. 12.

(42 days)
’10. 12. 29.∼’11. 5. 16.

(139 days)

Region and 
number of case

10 city·county 19 cases 5 city·county 7 cases 19 city·county 33 case 25 city·county 53 case

Bury
∙ 392 farm
∙ 5.285 M(head)

∙ 460 farm
∙ 2.80 M(head)

∙ 1,500 farm 
∙ 10.204 M(head)

∙ 286 farm
∙ 6.473 M(head) 

Serotype H5N1 H5N1 H5N1 H5N1

Restoration of 
Clean Country 

Status
’04. 9. 21. ’07. 6. 18. ’08. 8. 15. ’11. 9. 5. 

Financial 
Requirement
(billion won)

87.4 33.9 181.7 80.7

No. 5th 6th 7th 8th

Time
’14. 1. 16.∼’15. 11. 15.

(669 days)
’16. 3. 23.∼4. 5.

(14 days)
’16. 11. 16.∼’17. 5. 12.

(178 days)
’17. 11. 17.∼’18. 2. 8.

(84 days)

Region and 
number of case

19 city·county 38 cases 2 city·county 2 cases 69 city·county 419 case 12 city·county 18 case

Bury
∙ 809 farm
∙ 13.972 M(head) 

∙ 5 farm
∙ 1.2 K(head)

∙ 946 farm
∙ 37.87 M(head)

∙ 87 farm
∙ 4.34 M(head)

Serotype H5N8 H5N8 H5N6형/H5N8 H5N6

Restoration of 
Clean Country 

Status
’16. 2. 28. ’16. 8. 18. - -

Financial 
Requirement
(billion won)

238.1 0.4 229.1 37.7

TABLE 1. Current status of HPAI in Korea

동안 많은 피해를 발생시키는 HPAI는 가금산업 

및 국가의 동물방역 기금에 막대한 피해를 주고 

있다(표 1).

가축질병의 지속적인 발생에 따라 가축질병 

자체에 대한 수의학적 연구뿐만 아니라, 가축질

병의 발생요인과 전파양상을 GIS를 통해 분석

하여 가축질병 예방 및 선제적 방역조치에 도움

을 주기 위한 연구가 지속적으로 이루어져 왔

다. 살처분 매몰지 및 가금농가 위치정보를 통

한 시공간 군집분석(Bae et al., 2013; Moon 

et al., 2014), 가상방역훈련 및 방역권역 설정

을 위한 축산차량 이동데이터 활용한 권역 설정

(Pak and Bae, 2016; Park et al., 2016; 

Lee et al., 2019), 가금농장 및 축산시설 간 

소셜네트워크 분석(Bae et al., 2016), HPAI 

감염농장의 특성을 바탕으로 차후 HPAI 감염 

가능 농장을 예측(Eon et al., 2017), 고병원성 

가축질병의 발생빈도와 높은 상관성을 보이는 

요인들의 지역 별 영향력 수준을 가늠(Hong et 

al., 2018), 전국단위의 HPAI 공간적 발생 양

상을 설명하기 위한 확률모형 기반의 연구(Choi 

and Park, 2019), HPAI 발생 위험요인과 관련

된 공간자료를 통합하여 위험 예측모형을 구축하

고, 발생 고위험 지역을 추정(Pak et al., 2019), 

농장의 지리적 특성이 HPAI에 미치는 영향을 분

석(An et al., 2019)하는 연구 등이 이루어져 왔

다.

가금농가 밀집지역에 관한 연구가 많이 이루

어진 현재 시점에, 해당 지역의 실제 발병한 가

금농가의 지리적 입지가 다른 농가와 어떤 특징

적인 차이가 있으며, 확률적으로 가축질병이 발

생할 확률이 높다고 판단되는 조건은 어떤 것인

지 더 세부적으로 파악해야 한다. 따라서 본 연

구에서는 여러 입지요인 중 일반적으로 사용할 
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수 있는 입지요인들을 추려내어 가금농가의 발

병 여부와의 관계를 로지스틱 회귀분석으로 파

악해 더 높은 감염확률을 가진 가금농가가 어떤 

조건에 분포하는지 파악하고자 한다.

연구 범위 및 방법

1. 시간적 범위

7차 HPAI는 2016년 11월 16일 전남 해남 

산란계 농장에서 H5N6형, 2017년 2월 6일 전

북 김제 산란계 농장에서 H5N8형이 발생하였

고 2017년 6월 19일까지 약 7개월에 걸쳐 13

개 시·도, 69개 시·군·구에서, 419건이 발

생하였다(MAFRA, 2017). 총 3,787만 두를 

매몰처분했으며 이에 따라 발생한 재정 소요액

은 2,291억 원에 달한다. 지금까지 발생했던 역

대 HPAI 중에서 5차 HPAI가 재정 소요액은 

가장 높지만, 너무 오랜 기간 동안 HPAI가 진

행된 탓이 크고, 실제 발생 건수는 7차 HPAI에 

미치지 못한다. 7차 HPAI는 비교적 짧은 기간 

동안 넓은 범위에서 큰 피해를 안긴 시기로, 종

합적인 입지 조건을 판단하기에 적합한 시기라

고 판단하였다. 따라서 본 연구의 시간적 범위는 

2016∼2017년 발생한 7차 HPAI 발생기간으로 

하며 7차 HPAI의 발생 기간은 2016년 11월 

16일부터 2017년 6월 19일까지이며 동 기간 발

생농가 정보와 공간정보 데이터를 포함한다.

2. 내용적 범위

본 연구에 사용하는 가금농가 데이터는 농림

축산검역본부(KAHIS)에서 제공하는 정보와

“’16/’17년 고병원성 조류인플루엔자 역학조사 

분석보고서(농림축산식품부, 2017)”를 기반으

로 가금농가의 주소, 사육 두수, HPAI 감염 여

부 등의 데이터가 사용되었다. 또한 도계장, 도

압장, 사료공장 등의 위치정보 데이터도 사용하

였다. 지역의 입지요인을 찾기 위해 표준노드링

크 지능형 교통체계 관리시스템에서 제공하는 

도로망 정보, 국토지리정보원에서 제공하는 고

도 및 경사, 국가수자원관리종합정보시스템에서 

제공하는 하천망 정보, 한국농어촌공사에서 제

공하는 저수지 정보, 환경부에서 제공하는 주요 

철새도래지 정보 등을 사용하였다.

3. 연구 대상지 선정

경기도 남부-충청남도 동부-충청북도 서부 

일대는 다른 지역에 비해 HPAI를 비롯한 가축

질병이 빈번하게 발생하는 지역으로 철새도래지 

및 저수지 인근에 가금농가가 집중 분포하는 지

역(Cho et al., 2017)이다. 1차 감염 농가에 대

한 방역 성과가 질병의 조기 차단 혹은 주변 지

역으로의 광범위한 확산을 판가름(Bae et al., 

2019)하기 때문에 해당 지역은 지속적으로 선

제적인 방역을 실패했거나, 실패할 수밖에 없는 

구조적인 문제를 가지고 있다고 의심해볼 수 있

는 지역이다. 따라서 해당 지역의 특징적인 가

금농가 입지요인을 살펴보고자 한다. 일반적인 

방역 업무가 지방자치단체 주도로 이루어지기 

때문에 행정구역을 기준으로 연구지역을 선정하

였으며, 구체적인 연구 지역은 대전광역시, 충청

남도, 충청북도, 경기도 남부 지역인 수원시, 성

남시, 안양시, 광명시, 평택시, 안산시, 과천시, 

시흥시, 군포시, 의왕시, 용인시, 이천시, 안성시, 

화성시, 광주시, 여주시와 세종특별자치시이다.

FIGURE 1. Study area
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4. 연구 수행 방법

데이터를 지오코딩하고 각 항목들과 가금농가

의 거리를 계산하여 입지정보를 구축하였다. 입

지정보 구축에는 ArcGIS Pro 2.4.3(Esri), 

ArcGIS 10.3.1(Esri)을 사용하였다. 구축된 정

보들 중에서 적합한 변수만을 사용하기 위해, 

일반 가금농가 현황 분석, 선행연구 분석을 진

행하여 HPAI 감염 농가의 입지 특성을 파악하

였다. 또한 기술한 대로 연구대상지 선정을 위

해 공간자기상관 분석을 시행하였다. 공간자기

상관 분석에는 GeoDa 1.12(Exploring Spatial 

Data with GeoDa™)를 사용하였으며 인접 지

역에 대한 공간가중치 적용 방법에서는 인접한 

모든 객체에 대하여 가중치가 반영되는 Queen 

contiguity를 적용하였고, 가중치 적용 범위를 

결정하는 Order of contiguity는‘1’을 적용

하였다. 분석 결과의 지도화 작업에는 ArcGIS

를 사용하였다. 적합하다고 판단된 변수들을 통

해 해당 변수들과 가금농가의 HPAI 감염 여부

의 관계를 로지스틱 회귀분석을 통해 분석하였

고, 그 결과를 통해 예측확률을 생성하고 입지

요인에 따른 HPAI 감염 확률을 분석하였다. 로

지스틱 회귀분석과 감염확률 분석은 통계분석 

프로그램인 R 3.6.3(The R Foundation)의 

GLM(Generalized Linear Model)함수를 중심

으로 시행되었다. 결과를 바탕으로 입지요인에 

따른 해당 지역을 도출하였다.

본 연구의 가설은 첫째,‘가금농가가 밀집되

어 있을수록 HPAI 감염 확률이 감소한다.’둘

째,‘2차선 이상의 주요 도로와 가까울수록 

HPAI 감염 확률이 감소한다.’셋째,‘주요 철

새도래지와 가까울수록 HPAI의 감염 확률이 감

소한다.’라는 것이다.

종속변수와 독립변수 간의 상호 관련성에 대

해 분석할 때 가장 일반적으로 사용하는 분석방

법이 회귀분석이다. 하나의 독립변수와 종속변

수와의 관계를 분석할 때는 단순회귀분석, 여러 

개의 독립변수와 종속변수와의 관계를 분석하고

자 할 때는 다중회귀분석을 사용한다. 일반적인 

선형회귀모형에서는 독립변수들에 의해서 종속

변수의 변화가 직선적(연속적)으로 변화한다고 

가정한다. 하지만 본 연구의 종속변수는 HPAI의 

발생 여부를 예(1), 아니요(0)의 두 그룹으로 나

누는 명목변수(이항변수, Binary variable)이기

때문에 0.5 같은 중간값은 존재하지 않으며 따

라서 일반 선형회귀모형으로 분석하기에는 적합

하지 않다. 또한 명목 변수는 오차항의 정규분

포와 등분산성을 가정하기 어려우므로 선형회귀

모형을 적용할 수 없는 한계가 있으며, 만일 종

속변수가 명목변수임에도 선형회귀모형을 적용

할 경우 설명변수의 크기 효과가 왜곡될 가능성

이 높다(An et al., 2019). 이에 반하여 로지스

틱 회귀분석(Logistic regression model)은 종

속변수가 명목변수일 때 주로 사용되는 분석 방

법으로, 종속변수와 독립변수와의 관계를 비선

형이라 가정하여 로지스틱 회귀계수를 추정한

다. 따라서 종속변수가 이항변수일 경우, 일반적

으로 두 개의 값만을 가지는 종속변수와 독립변

수들의 관련성을 분석할 수 있다.

아래 식 1에서, 는 가금농가가 HPAI에 감

염될 확률인 종속변수이며, 는 추정계수,   

는 독립변수를 의미한다고 가정했을 때, 일

반적인 선형회귀모형에서는 값은 (-∞, ∞) 

값을 가질 수 있다.

                           (1)

하지만 로지스틱 회귀분석의 값은 확률이기 

때문에 (0, 1) 사이의 값을 가진다. 따라서 일

반선형회귀모형의 식 1에 양변에 로그를 취해 

결과 계수를 로그 승산비(Odds ratio)로 나타

낼 수 있도록 하여 선형식으로 표현하면 식 2와 

같다.

log
  

             (2)

이와 같은 변환을 로짓 변환이라고 한다. 선

형회귀분석에서의 최소 자승법(LSM : Least- 

Squares Method)은 잔차의 제곱합을 최소화하
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여 회귀계수를 추정하지만, 로지스틱 회귀분석

에서는 우도(Likelihood) 즉, 사건의 발생가능

성을 크게 하는 최대 우도 추정법(MLE : 

Maximin-Likelihood Method)을 이용하여 계

수를 추정한다(Lee et al., 2006). 식 2에서 알 

수 있듯이, 가 한 단위 증가하면 승산비가 

exp()만큼 변화한다는 것을 의미한다. 즉, 

가 1 증가했을 때, 승산비가 1보다 클 경우 

HPAI 발생 확률이 증가하고, 1보다 작을 경우

에 감소한다는 것을 의미한다.

회귀분석을 위해 먼저, 각 변수의 형태를 분

석하고 적절한 형태로 가공하였다. 종속변수는 

HPAI 감염 여부로, 1:감염, 0:미감염의 범주형 

변수로 구성하였다. 독립변수인 반경 3㎞내 가

금농가의 개수, 주요 도로와의 거리, 주요 철새

도래지와의 거리는 모두 연속형 변수인데, 분석

과 해석의 용이성, 각 변수 간 영향력의 차이를 

검증하기 위해 한 개의 연속형 변수를 범주형 

변수로 바꾸어 구성하였다.

분석 및 고찰

1. 가금농가 입지 특성

연구대상지 내에는 야생조류와의 접촉 가능성

을 나타내는 입지요인으로 주요 철새도래지와 

하천 및 저수지가 많이 분포하며, 축산시설인 

도계장과 사료공장도 다수 입지하고 있다. 

HPAI의 2차 감염에는 이미 감염된 지역의 인

접감염이나 농가 혹은 시설을 방문한 차량과 사

람에 의한 감염이 대부분을 차지한다. 따라서 

HPAI 감염에 영향을 줄 수 있는 여러 자연환경 

및 인공시설과 가금농가와의 거리가 중요한 입

지요인이라고 할 수 있다. 본 연구에서는 자연

환경 중에서 주요 철새도래지와의 거리, 하천 

및 저수지와의 거리를 측정하였으며 인공시설로

는 도로와의 거리, 사료공장과의 거리, 도계(압)

장과의 거리를 측정하였다. 모든 거리는 가금농

가와 가장 가까운 곳과의 거리를 미터(m)로 측

정하였다.

가축질병 발생, 전파, 확산에 영향을 주리라

고 예상하는 모든 입지요인이 의미 있는 영향을 

끼치는 것이 아니라는 것은 많은 선행 연구에 

의해서 밝혀진 바 있다. 따라서 본 연구에서는 

일반적으로 다양한 지역과 상황에서 사용할 수 

있도록 보편적인 입지요인들을 구분하고자 하였

다. 따라서 선행연구 분석을 통해 다양한 입지

요인을 선정하거나 제외하는 과정을 거쳤다. 또

한 본 연구는 가축질병 발생과 가금농가 입지요

인과의 관계를 알아보기 위해 회귀분석을 시행

하는데, 회귀분석의 특징 중 하나는 독립변수의 

개수가 너무 많을 경우 그 해석과 활용에도 너

무 많은 노력이 들어가기 때문에 너무 많은 독

립변수를 사용하면 안 된다는 것이다(David 

W., 2004).

따라서 측정한 입지 데이터 중 분석에 적합한 

입지요인은 다음과 같다. 첫째는 가금농가의 밀

집 정도이다.“가금농가의 밀집 정도는 HPAI의 

감염 및 전파에 많은 영향을 끼친다(박선일 외, 

2019; An et al., 2019).”는 연구 결과가 다

수 존재하며 이에 따라 가금농가의 밀집지역을 

다양한 방법으로 구분해내기 위한 연구가 지속

적으로 진행되고 있다. 이와 같이 가금농가의 

밀집도는 중요한 입지요인이라고 할 수 있다. 

다만‘밀집되었다라고 판단하는 거리를 얼마로 

하는가’에는 이견이 있을 수 있지만, 2018년 

개정된“조류인플루엔자 긴급행동지침(MAFRA, 

2018)”에서 발병농가 반경 3㎞를 예방적 살처

분 범위로 규정하고 있기 때문에 본 연구의 첫 

번째 중요한 입지요인으로‘반경 3㎞ 이내의 가

금농가 수’를 선정하였다.

둘째는 도로와의 거리이다. 도로와의 거리는 

가금농가의 접근성에 따른 감염 가능성을 가늠

하는 것으로, HPAI 유행 초·중반기에 차량을 

통한 감염이 많은 것(Pak and Bae, 2016; 

Bae et al., 2016; MAFRA, 2017; Lee et al., 

2019)을 토대로 중요한 입지 조건으로 선정하

였다. 다만, 모든 도로를 변수로 사용할 경우 소

로(小路)에 접한 가금농가가 실제로는 접근성이 

떨어지지만 도로와의 거리는 매우 가까워서 접

근성이 좋다고 판단할 가능성이 있어 변별력이 

떨어지기에, 도로의 범위를 2차선 이상의 주요 
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Estimate Odds Ratio Std. Error z value Pr(>|z|)

(Intercept) -1.51529*** 0.21974 0.152984 -9.905 < 2e-16

D_3k 0.10404*** 1.10965 0.013117 7.932 2.16E-15

D_road -0.00095*** 0.99905 0.00018 -5.273 1.34E-07

DR_Bird2 -0.61448*** 0.54092 0.153422 -4.005 6.20E-05

DR_Bird3 -2.15583*** 0.11580 0.245285 -8.789 < 2e-16

*D_3k – Number of poultry farms within a 3km radius of poultry farms
D_road – The distance between poultry farms and major roads
DR_Bird2 – Less than 15 km to 30 km away from major migratory birds
DR_Bird3 – Less than 30 km to 45 km away from major migratory birds

TABLE 2. Result of logistic regression analysis

도로로 정의하였다(Bae et al., 2019).

셋째와 넷째는 주요 철새도래지와의 거리와 

하천 및 저수지와의 거리이다. HPAI의 초기 국

내 유입경로는 시베리아로부터 날아오는 철새가 

보균상태에서 국내로 살아서 유입되는 경우로 

대부분 추정된다(MAFRA, 2017). 철새가 국내

에 들어와서 머무는 장소는 주로 물이 있는 장

소이기에 하천 및 저수지와의 거리가 중요한 입

지요인이 될 것이라고 보는 것이 일반적이다. 

하지만 모든 하천과 저수지에 철새가 머무는 것

은 아니며 야생조류 항원 검출 지점을 고려했을 

때, 하천·저수지와의 거리보다는 철새들이 주로 

머무는 곳인 주요 철새도래지와의 거리가 더 중

요한 입지요인이 될 수 있다(Pak et al., 2019).

다섯째는 가금농가와 도계장, 사료공장과 같

은 축산시설과의 거리이다. 축산시설과의 거리

는 가금농가가 실제로 거래하는 축산시설인지 

알 수 없으며 이러한 축산시설과의 거래에서 거

리는 크게 영향을 끼치지는 않기 때문에 역시 

의미 있는 입지요인이 되지 못한다(Pak and 

Bae, 2016; Park et al., 2016).

2. HPAI 감염 확률 분석

주요 철새도래지와의 거리를 범주형 변수로 

구성하였을 때, 모든 변수에서 통계적으로 유의

미한 결론이 도출되었다. 세 독립변수를 모두 

범주형 변수로 각각 구성해본 결과, 주요 철새

도래지와의 거리를 범주형 변수로 구성하는 것

이 결과 해석과 확률 예측에 가장 적합하다고 

판단하였다. 따라서 주요 철새도래지와의 거리

를 범주형 변수로 변환하고, 나머지 독립변수는 

연속형 변수 형태로 분석하였다.

로지스틱 회귀분석의 회귀계수는 독립변수 한 

단위가 변화할 때, 종속변수의 log(odds)의 변

화를 나타낸다. D_3k 한 단위가 증가하면, 즉 

가금농가 반경 3㎞내에 다른 가금농가의 수가 

1증가하면 HPAI에 감염될 log odds가 0.014 

증가한다. D_road 한 단위가 증가하면, 즉 가금

농가와 2차선 이상인 주요 도로와의 거리가 1m 

멀어지면, HPAI에 감염될 log odds가 0.0009 

감소한다. DR_Bird가 rank2에 해당한다면 DR_ 

ird 1에 비해, 즉 가금농가와 주요 철새도래지

와의 거리가 15㎞ 이하인 가금농가에 비해 15

∼30㎞인 가금농가가 HPAI에 감염될 승산비가 

0.614 감소하고, 15㎞ 이하인 가금농가에 비해 

30㎞ 초과인 가금농가가 HPAI에 감염될 승산

비가 2.155 감소한다.

독립변수가 한 단위 증가하면, 승산비(Odds 

Ratio)가 1보다 크면 그만큼 확률이 증가하고, 

1보다 작으면 그만큼 확률이 감소한다. 이에 따

라 승산비를 해석하면 다음과 같다. 첫째, D_3

㎞ 한 단위(3㎞내 가금농가 1개)가 증가하면 

HPAI에 감염될 확률이 전 단위에 비해 10.9% 

증가한다. 둘째, D_road 한 단위(2차선 이상 주

요 도로와의 거리 1m)가 증가하면 HPAI에 감

염될 확률이 전 단위에 비해 0.001% 감소한다. 

셋째, DR_Bird가 1에서 2로 변화하면(주요 철

새도래지와의 거리가 15㎞ 이내에 가금농가가 

위치한 경우에서 15∼30㎞로 변화) HPAI에 감

염될 확률이 DR_Bird1에 비해 46.0% 감소한
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다. 넷째, DR_Bird가 1에서 3으로 변화하면(주

요 철새도래지와의 거리가 15㎞ 이내에 가금농가

가 위치한 경우에서 30㎞ 이상으로 변화) HPAI

에 감염될 확률이 DR_Bird1에 비해 88.5% 감소

한다.

이와 같은 회귀분석 결과를 통해 첫째,‘가금

농가가 밀집되어 있을수록 HPAI 감염 확률이 

감소한다.’를 기각하고 대립가설인‘가금농가

가 밀집되어 있을수록 HPAI 감염 확률이 증가

한다.’를 채택한다. 둘째,‘2차선 이상의 주요 

도로와 가까울수록 HPAI 감염 확률이 감소한

다.’를 기각하고 대립가설인‘2차선 이상의 주

요 도로와 가까울수록 HPAI 감염 확률이 증가

한다.’를 채택한다. 셋째,‘주요 철새도래지와 

가까울수록 HPAI의 감염 확률이 감소한다.’를 

기각하고 대립가설인‘주요 철새도래지와 가까

울수록 HPAI의 감염 확률이 증가한다.’를 채

택한다.

3. 확률을 통한 입지요인 분석

본 연구에서는 예측확률(Predicted Probability)

을 분석함으로써 각 독립변수가 종속변수에 어

떤 결과를 미치는지를 시각화한다. 다만, 예측확

률은 단순히 예측일 뿐이며 실제 각 변수의 조

건에 해당하는 가금농가에 가축질병이 발생할 

확률을 수치로 못 박는 것은 아니다. 상대적으

로 다른 조건을 가진 가금농가에 비해 가축질병

이 발생할 확률이 높고 낮은지를 변수의 영향력

을 통해 파악하는 것이다.

예측확률 그래프 분석에서 가장 중요한 것은 

각 곡선의 음영이 겹치는지의 여부를 파악하는 

것이다. 그래프의 음영이 겹치는 부분이 존재한

다면, 그 부분부터는 해당 조건이 통계적으로 

유의미하지 않아서 그 의미가 퇴색된다는 것을 

의미한다. 따라서 수치적으로 높은 확률이 나온 

구간의 곡선보다 곡선의 음영이 겹치지 않는 구

간이 더 중요하며 의미가 있다(Hosmer et al., 

2000; Long, 1997).

주요 도로와의 거리 변수를 평균값으로 고정

하고 철새도래지와의 거리에 따른 3㎞내 가금농

가의 수 변수의 영향력을 탐지하였다. 그림 4의 

그래프에서 주요 도로와의 거리를 554m(평균)

로 고정하고 반경 3㎞내 가금농가 수 변수에 따

른 예측확률을 분석하였다. D_3k가 감소함에 

따라, DR_Bird 순위가 낮음(rank 1 > rank 3)

에 따라 예측확률이 감소하는 것으로 각 곡선이 

반비례를 보이고 있다. 즉, 반경 3㎞내 가금농

가 수가 적을수록, 주요 철새도래지와의 거리가 

가까울수록 HPAI에 감염될 예측확률이 증가한

다. 또한 주요 철새도래지와의 거리가 30㎞ 이

내인 가금농가에 비해 주요 철새도래지와의 거

리가 30㎞ 이상인 가금농가에서 예측확률이 현

저히 낮은 것으로 해석된다. 또한 DR_Bird 모

든 rank에 걸쳐, ⓑ구간보다 ⓐ구간에서 곡선의 

기울기가 더 큰 것으로 말미암아 3㎞ 내 가금농

가 수가 많아질수록 예측확률이 급격하게 증가

하는 것을 확인할 수 있다.

그림 4의 ⓐ구간에서는 DR_Bird의 rank1, 2 

곡선의 음영이 겹치는 것을 확인할 수 있는데, 

반경 3㎞ 내 가금농가가 15개를 초과할 때는 

철새도래지와의 거리가 15㎞ 이하이거나 15∼

30㎞인지가 HPAI 감염확률에 크게 영향을 준

다고 볼 수 없다는 것을 의미한다. 하지만 철새

도래지와의 거리가 30㎞ 이내에 위치한 가금농

가가 30㎞를 초과한 곳에 있는 가금농가보다 

크게는 70%까지 감염확률이 높은 것을 확인할 

수 있다. ⓑ구간은 가금농가 반경 3㎞내 가금농

가가 15개 이하인 경우에는 철새도래지와의 거

리에 따라 HPAI 감염확률이 크게는 약 40%이

상 차이나는 것을 확인할 수 있다.

그래프의 실제 입지 조건 수치를 통해 예측확

률 그래프의 각 구간을 실제 연구지역에서 나타

내면 그림 5, 6과 같다. ⓐ구간은 주요 철새도

래지와의 거리가 30㎞ 이내일 때는 주요 철새

도래지와의 거리가 HPAI 감염 예측확률에 큰 

영향을 끼친다고 볼 수 없기 때문에 rank1, 2

를 한 곡선으로 취급하였다. ⓐ구간에서 주요 

도로와의 거리가 평균이며, 3㎞ 내 가금농가의 

수가 15개 초과인 지역에서 주요 철새도래지와

의 거리 30㎞ 이하, 30㎞ 초과인 지역의 감염

비율은 각각 23.6%, 2.4%로 나타난다. ⓑ구간



Locational Characteristics of Highly Pathogenic Avian Influenza(HPAI) Outbreak Farm148

FIGURE 5. Distribution of infected farms in 

section ⓐ

FIGURE 6. Distribution of infected farms in 

section ⓑ

FIGURE 4. HPAI infection probability according to the number of poultry farms with a 

radius of 3㎞ and distance from migratory birds
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FIGURE 7. HPAI infection probability according to distance from major roads and 

distance from migratory birds

ⓐ All farms Infected farms
infected 
rate(%)

DR_Bird_r1,2 89 21 23.6

DR_Bird_r3 41 1 2.4

TABLE 3. Number of infected farms in 

section ⓐ

ⓑ All farms Infected farms
infected 
rate(%)

DR_Bird_r1 312 76 24.4

DR_Bird_r2 440 50 11.4

DR_Bird_r3 391 16 4.1

TABLE 4. Number of infected farms in 

section ⓑ

은 주요 도로와의 거리가 평균이며, 3㎞ 내 가

금농가의 개수가 15개 이하인 지역에서 철새도

래지와의 거리 15㎞ 이내, 15∼30㎞, 30㎞ 초

과인 지역의 감염비율은 각각 24.4%, 11.4%, 

4.1%로 나타난다. ⓑ구간은 예측확률이 0∼

50%, ⓐ구간은 15∼85%로 ⓑ구간이 ⓐ구간보

다 상대적으로 예측확률이 낮지만 실제 지역에

서는 ⓑ구간의 상대적으로 높은 예측확률을 가

진 지역이 더 높은 감염비율을 보인다. 그래프

와 두 지도의 실제 감염비율을 통해, 평균적인 

접근성을 가진, 철새도래지 반경 30㎞ 이내, 반

경 3㎞ 내 가금농가가 15개를 초과해 위치한 

가금농가가 주변 지역에 비해 가축질병 발생확

률이 높다는 것을 확인하였다(표 3, 4).

위 과정과 같이 반경 3㎞ 내 가금농가 수를 

평균값으로 고정하고, 2차선 이상의 주요 도로

와의 거리를 임의로 생성해, 예측확률을 생성하

였다. 그림 7의 그래프에서 3㎞ 이내 가금농가
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FIGURE 8. Distribution of infected farms in 

section ⓒ

FIGURE 9. Distribution of infected farms in 

section ⓓ

ⓒ All farms Infected farms
infected 
rate(%)

DR_Bird_r1 170 38 22.4

DR_Bird_r2 294 42 14.3

DR_Bird_r3 188 9 4.8

TABLE 5. Number of infected farms in 

section ⓒ

ⓓ All farms Infected farms
infected 
rate(%)

DR_Bird_r1,2 128 22 17.2

DR_Bird_r3 47 1 2.1

TABLE 6. Number of infected farms in 

section ⓓ

의 개수를 6개(평균)로 고정하고 주요 도로와의 

거리 변수에 따른 예측확률을 분석하였다. 

D_road가 증가함에 따라, DR_Bird 순위가 낮

음(rank 1 > rank 3)에 따라 예측확률이 감소

하는 것으로 각 곡선에서 반비례를 보이고 있

다. 즉, 2차선 이상 주요 도로와의 거리가 증가

함에 따라, 주요 철새도래지와의 거리가 증가함

에 따라 예측확률이 감소한다. 주요 도로와의 

거리를 고정한 그림 4의 결과와 같이 주요 철새

도래지와의 거리가 30㎞ 이내에 위치한 가금농

가에 비해 주요 철새도래지와의 거리가 30㎞ 

이상인 가금농가에서 예측 감염확률이 현저히 

낮은 것으로 해석된다. 또한 DR_Bird 전 순위

에 걸쳐, ⓓ구간보다 ⓒ구간에서 곡선의 기울기

가 더 큰 것으로 말미암아 주요 도로와의 거리

가 가까워질수록 예측확률이 급격하게 증가하는 

것을 확인할 수 있다.

그림 7의 ⓒ구간은 주요 도로와의 거리 

1,000m이하인 경우에 철새도래지와의 거리에 

따라 감염확률이 크게는 25%가량 차이나는 것

을 확인할 수 있다. ⓓ구간에서는 DR_Bird의 

rank1, 2 곡선의 음영이 겹치는 것을 확인할 

수 있는데, 주요 도로와의 거리가 1,000m에서 

2,300m이며 주요 철새도래지와의 거리가 30㎞ 

이내일 경우에는 철새도래지와의 거리가 15㎞

이하이거나 15∼30㎞인지가 HPAI 감염확률에 

크게 영향을 준다고 볼 수 없다는 것을 의미한

다. 하지만 철새도래지와의 거리가 30㎞ 이내에 

위치한 가금농가가 30㎞를 초과한 곳에 있는 

가금농가보다 감염확률이 크게는 8%까지 높게 
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FIGURE 10. Distribution of infected farms in location conditions 

derived from predictive probability

All farms Infected farms infected rate(%)

127 32 25.2

TABLE 7. Number of infected farms in location conditions derived from predictive probability

나타난다.

그래프의 실제 입지 조건 수치를 통해 예측확

률 그래프의 각 구간을 실제 연구지역에서 나타

내면 그림 8, 9와 같다. ⓒ구간은 반경 3㎞내 

가금농가의 개수가 평균(6개)이며 주요 도로와

의 거리가 1,000m이하인 지역에서 철새도래지

와의 거리 15㎞이내, 15∼30㎞, 30㎞ 초과인 

지역의 감염비율은 각각 22.4%, 14.3%, 4.8%

로 나타나며 ⓓ구간은 3㎞내 가금농가의 개수가 

평균(6개)이며 주요 도로와의 거리가 1,000m

∼2,300m인 지역에서 철새도래지와의 거리 30

㎞ 이하, 30㎞ 초과인 지역의 감염비율은 각각 

17.2%, 2.1%로 나타난다. ⓒ구간이 ⓓ구간보다 

상대적으로 예측확률도 높고, 실제 지역에서도 

ⓒ구간의 상대적으로 높은 예측확률을 가진 지

역이 더 높은 감염비율을 보인다. 그래프와 두 

지도의 실제 감염비율을 통해, 평균적인 밀집도

를 가진, 철새도래지 반경 30㎞ 이내, 주요 도

로와의 거리가 1㎞이내에 위치한 가금농가가 주

변 지역에 비해 발생확률이 높다는 것을 확인하

였다(표 5, 6). 예측확률 그래프에 나타난 입지 

조건을 통해 실제 지역을 도출한 결과로 확인할 

수 있듯이 예측확률 그래프에서는 산출된 예측

확률 수치가 높은 구간보다는 각 곡선이 겹치지 

않고 구분되어 있는 구간이 더 의미가 있다.

예측확률을 통해 도출한 입지 조건인 주요 철
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새도래지와의 거리 30㎞ 이내, 반경 3㎞내 가금

농가 개수 15개 초과, 주요 도로와의 거리 1㎞ 

이내를 적용하여 연구대상지에 나타내면 그림 

10과 같다. 해당 지역의 127개의 농가 중 감염

농가 수는 32개이며, 감염 비율은 25.2%에 달

한다. 특히 충청북도 음성군의 입지 조건 해당 

지역은 29개의 농가 중 29개의 농가 모두 감염

농가로 파악되어 특정 지역에 집중하는 경향을 

보였다. 하지만 충청남도 당진시, 홍성군의 경우

에는 조건에 해당하는 지역에 가금농가가 밀집

해 분포하지만 감염농가가 분포하지 않는다(표 

7). 따라서 입지 조건에 해당하는 지역이 가축

질병 감염 확률이 높으나 다른 요인에 의해 가

설을 기각하는 사례가 있을 수 있다. 이는 같은 

조건을 가진 지역이라도 여러 요인을 고려하여 

방역 정책을 지역 별로 차별적으로 적용해야 한

다는 것을 시사한다.

결  론

본 연구는 가축질병이 밀집되어 발생했던 지역

의 감염농가 입지 특성을 파악하여 가금농가의 

질병 발생 확률을 분석하고 조건에 해당하는 지

역을 도출하여 가축질병 발생 예방과 차별적인 

방역지역 선정 및 방역전략 설정의 근거와 보완

대책의 기초자료로 사용하기 위해 수행되었다.

본 연구의 결과로는 첫째, 가축질병 발생 가

금농가의 입지 특성 분석에 항상 적용할 수 있

는 변수는 한정적이다. 다른 입지요인들이 많이 

존재하지만 복잡한 조건에 구애받지 않고 일반

적으로 적용할 수 있는 입지요인은 가금농가의 

밀집도, 차량 접근성, 주요 철새도래지와의 거리

이다.

둘째, 연구대상지의 HPAI 발생확률은 입지요

인에 따라 다른 결과를 보인다. 반경 3㎞내 가

금농가 1개가 증가하면 HPAI에 감염될 확률이 

전 단위에 비해 10.9% 증가한다. 2차선 이상 

주요 도로와의 거리 1m가 증가하면 HPAI에 감

염될 확률이 전 단위에 비해 0.001% 감소한다. 

주요 철새도래지와의 15㎞ 이내에 가금농가가 

위치한 경우에서 15∼30㎞로 변화하면 HPAI에 

감염될 확률이 46.0% 감소한다. 주요 철새도래

지와의 거리가 15㎞ 이내에 가금농가가 위치한 

경우에서 30㎞ 이상으로 변화하면 HPAI에 감

염될 확률이 88.5% 감소한다. 따라서 귀무가설

을 대립가설인‘가금농가가 밀집되어 있을수록 

HPAI 감염 확률이 증가한다.’,‘2차선 이상의 

주요 도로와 가까울수록 HPAI 감염 확률이 증

가한다.’,‘주요 철새도래지와 가까울수록 

HPAI의 감염 확률이 증가한다.’를 채택하였다.

셋째, 예측 확률을 통한 가축질병 발생 확률

이 높은 입지 조건은 주요 철새도래지와의 거리 

30㎞ 이내, 반경 3㎞내 가금농가 개수 15개 초

과, 주요 도로와의 거리 1㎞ 이내이다. 연구대

상지에는 해당 지역에 가금농가가 127개 분포

하며, 32개의 가금농가에서 HPAI가 발생하여 

25.2%의 감염 비율을 보였다. 또한 충청북도 

음성군의 해당지역은 전체 29개의 가금농가가 

모두 감염되어 특정 지역에 집중하는 경향을 보

였으며 이에 따라 지역 별 차등을 둔 방역정책 

적용이 필요하다.

현재 우리나라의 방역정책은 지방자치단체 주

도로 밀집사육단지 및 농가 밀집지역에 대한 차

별적인 대응 없이 모두 일괄적으로 적용하고 있

다. 또한 예방적인 방역보다는 1차 발생 이후에 

빠르게 상황을 파악하고 차단방역을 실시하는 

형태로 진행되고 있다. 본 연구의 결과를 통해 

가축질병이 발생할 확률이 높은 지역과 대상 농

가에 대해 선제적 방역을 실시하거나 차량을 통

제하는 등의 차별적인 방역지역 선정 및 방역전

략 설정의 근거와 보완대책 마련에 기초자료로 

활용될 수 있을 것이라 판단한다. 
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