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COVID-19 has been spreading all around the world, and threatening global health. In this situation, identifying and isolating 
infected individuals rapidly has been one of the most important measures to contain the epidemic. However, the standard diagnosis 
procedure with RT-PCR (Reverse Transcriptase Polymerase Chain Reaction) is costly and time-consuming. For this reason, pooled 
testing for COVID-19 has been proposed from the early stage of the COVID-19 pandemic to reduce the cost and time of identifying 
the COVID-19 infection. For pooled testing, how many samples are tested in group is the most significant factor to the performance 
of the test system. When the arrivals of test requirements and the test time are stochastic, batch-service queueing models have 
been utilized for the analysis of pooled-testing systems. However, most of them do not consider the false-negative test results 
of pooled testing in their performance analysis. For the COVID-19 RT-PCR test, there is a small but certain possibility of false-neg-
ative test results, and the group-test size affects not only the time and cost of pooled testing, but also the false-negative rate 
of pooled testing, which is a significant concern to public health authorities. In this study, we analyze the performance of COVID-19 
pooled-testing systems with false-negative test results. To do this, we first formulate the COVID-19 pooled-testing systems with 
false negatives as a batch-service queuing model, and then obtain the performance measures such as the expected number of 
test requirements in the system, the expected number of RP-PCR tests for a test sample, the false-negative group-test rate, and 
the total cost per unit time, using the queueing analysis. We also present a numerical example to demonstrate the applicability 
of our analysis, and draw a couple of implications for COVID-19 pooled testing.
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1. 서  론1)

코로나19 바이러스에 의한 감염증이 전 세계적으로 유행
하는 현재, 코로나19 감염자를 빠르게 찾아내어 격리, 치료하
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는 것은 방역의 매우 중요한 요소 중 하나이다. 코로나19 
감염자를 빠르게 찾아내기 위해서는 코로나19 감염자를 
신속하고 정확하게 진단하는 검사 시스템의 구축이 필요하

다. 코로나19의 진단은 항원 및 항체 반응 검사, 핵산 증폭 
검사, 배양 검사 등이 있다[26]. 항원 및 항체 반응 검사는 
5~15분 이내에 결과를 얻을 수 있는 검사법이지만 실제 
감염자를 양성으로 진단하는 민감도(sensitivity)가 낮아 제한
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적인 상황에서만 사용되고 있다. 배양 검사는 바이러스 배양
과 검사에 5~9일 이상의 시간이 소요되므로 감염자를 조기에 
진단하기 어렵기 때문에 이 방법도 현재 코로나19 진단에 
사용되지 않고 있다. 현재 코로나19 검사에 주로 사용되는 
방법은 핵산 증폭 검사로서, 세계보건기구(WHO)에서 권장
하고 있는 실시간 역전사 중합효소 연쇄반응(rt RT-PCR; 
real-time reverse transcriptase polymerase chain reaction) 검사
법을 사용하여 진단을 하고 있다. 이 방법의 민감도는 98.2% 
이상이며, 비감염자를 음성을 진단하는 특이도(specificity)
도 100%로 매우 정확한 검사 방법이다. 그러나 이 검사법은 
3~6 시간이 소요되어 항원 및 항체 반응 검사법에 비해 
진단 시간이 긴 단점이 있다. 또한 전 세계적으로 보면 
RT-PCR 검사에 필요한 검사 키트와 시약의 공급 부족이 
큰 이슈로 대두되고 있다. 이런 이유로, 검사 장비와 인력의 
제약 하에서 폭증하는 코로나19 검사량에 대응하기 위하여, 
검사의 정확도를 약간 희생하면서 여러 검체를 한 번에 

검사하는 취합검사법(pooled test)을 RT-PCR에 적용하는 
연구가 수행되었다[1, 9, 13, 16, 28].
취합검사법은 도프만이 2차 세계 대전 중에 군 징집자 

중 매독 감염자를 효율적으로 검출해내기 위한 방법으로 

처음 제안한 검사 방법이다[10]. 이 방법에서는 일정 수
의 혈액 표본을 취합하여 그룹 검사한 후, 음성인 경우 
취합된 혈액을 모두 음성으로, 양성인 경우 취합된 혈액 
표본을 개별 검사하여 양성자를 찾아낸다. 검사 대상의 
확진율(검사 대상 대비 확진자의 비율)이 매우 낮은 경
우에는 취합된 표본이 크더라도 그룹 검사에서 음성일 

가능성이 커져서 취합검사법을 사용하면 더 적은 검사 

횟수로 검사를 완료할 수 있다. 그러나 확진율이 높은 경
우에는 취합된 표본이 크면 그룹 검사에서 양성일 확률

이 커져서 취합검사 후에 수행해야 하는 개별 검사로 인

해 오히려 검사 횟수가 증가하게 된다. 그렇기 때문에 검
사 대상의 확진율에 따라 그룹 검사를 하는 검체의 수를 

최적으로 설정하는 것이 매우 중요하다. 도프만의 연구 
이후, 다양한 취합검사법이 제안되었다. 대표적으로 그
룹 검사에서 양성이 나온 경우 개별 검사를 바로 하는 

것이 아니라 소규모 그룹으로 다시 나누어 검사한 후, 소
규모 그룹에서 양성이 나온 그룹만 다시 개별 검사를 하

는 방법 등도 제안되었다. 다양한 취합검사법에 대해서
는 Du[12]를 참고하기 바란다. 도프만의 연구 이 후, 취
합검사는 매독 이외에도 HIV나 다른 바이러스와 박테리
아의 검출에도 널리 사용되고 있다[19, 24, 27].
하지만 취합검사법에 대한 대부분의 연구는 검사 대

상이 모두 확정되어 있는 상황에서 검사의 정확도와 검

사 시스템의 효율적 사용의 관점에서 최적의 취합 표본 

수를 결정하는 것에 주안점을 두었다. 도프만이 제안했
던 군 징집자의 매독 검사처럼 검사 대상의 수가 어느 

정도 확정되어 있는 경우에는 이러한 방법이 적용될 수 

있으나, 검사 대상의 발생이 확률적으로 발생하는 경우
에는 검사 요구 발생의 확률적 속성과 검사 시간의 확률

적 변동성을 고려하여 최적 취합 표본 수를 결정하는 것

이 필요하다. 특히, 코로나19처럼 정확한 진단만큼이나 
신속한 진단이 필요한 검사에서는 검사의 정확도와 검사 

시스템의 효율적 운용뿐 아니라, 검사 요청이 의뢰된 시
점부터 검사 결과가 통보될 때까지의 처리 시간도 검사 

시스템의 중요한 성과 지표로 고려되어야 한다.
검사 요청이 확률적으로 발생하고 검사 요청의 처리

시간의 단축이 중요한 경우, 확정적인 상황을 가정한 최
적 취합검사 수는 더 이상 최적이 아닐 수 있다.예를 들
어 매우 낮은 양성률을 보이는 경우, 확정적인 상황에서
는 취합검사 수를 크게 설정하는 게 최적이 된다. 그러나 
검사 요청이 확률적으로 발생하고 검사 요청의 발생 주

기가 긴 경우에는, 이미 도착한 검사 요청들이 취합검사
에 필요한 검체 수에 도달될 때까지 검사를 기다려야 하

므로 처리시간의 평균과 분산이 커지게 된다. 코로나19
처럼 강한 전염성이 있는 경우, 확진의 지연은 전파의 가
능성을 크게 키우고 자가 격리 대상자의 불편을 증가시

키게 된다. 따라서 검사 요청의 발생과 검사 시간의 불확
실성 하에서 검사 요청의 처리 시간을 분석하여 최적 취

합 표본 수를 결정하는 방법이 필요하다.
이러한 이유로, Abolnikov and Dukhovny[2]는 HIV 바

이러스 취합검사 시스템에 대하여 검사 요청의 도착을 

포아송 과정으로 가정하여, 배치의 크기에 따라 서비스 
시간이 달라지는 배치 서비스 대기행렬 모형을 사용하

여 검사 요청의 처리시간을 분석하였다. Abolnikov and 
Dukhovny[2]의 연구 이후, Bar-Lev et al.[4]와 Claeys et 
al.[8] 등도 배치의 크기에 따라 서비스 시간이 달라지는 
배치 서비스 대기행렬을 사용하여 확률적 상황 하의 취

합검사 시스템의 성능 분석을 수행하였다. 특히, 이 연구
에서는 검사 요청의 도착 과정과 확진율을 고려하여 최

적의 최소 취합검사 수 와 최대 취합검사 수 를 결정

하는 방법을 제시하였는데, Bar-Lev et al.[4]는 검사 요
청이 개별적으로 도착하는 포아송 과정을 따른다고 가정

하여  대기행렬로, Claeys et al.[8]은 취합검사
와 개별 검사 시간이 확정적이라고 가정하고 이산 시간 

모형인  대기행렬 모형으로 최적 취합검사 
수 와 를 탐색하였다. 아울러 직접적으로 취합검사 시
스템을 목표로한 연구는 아니지만, 취합검사 시스템의 
분석에 활용할 수 있는, 배치의 크기에 따라 서비스 시간
이 달라지는 배치 서비스 대기행렬에 대한 연구도 널리 

수행되어 왔다[3, 5-7, 11, 20, 22, 23, 25, 30].
그러나 지금까지의 대기행렬을 이용한 취합검사 시스

템에 대한 분석은 모두 확률적 도착 과정과 확진율만을 
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고려하고, 검사의 민감도와 특이도는 취합검사 수에 무
관하게 항상 정확하다고 가정을 하였다[2, 4, 8]. 즉, 감
염자이지만 음성으로 판단되는 위음성률(false negative 
rate)이나, 비감염자이지만 양성으로 판단되는 위양성률
(false positive rate)이 0이라고 가정되었다. 그러나 코로
나19 rt RT-PCR 검사는 민감도가 항상 100%가 되기 어
려우며, 최근의 코로나19 바이러스에 대한 취합검사법에 
대한 연구에서도 알 수 있듯이 취합되는 검체의 수가 증

가할수록 검출해야 하는 유전자가 희석되어 검사의 민감

도가 저하되는 현상이 발생한다[1, 9, 13, 16, 28]. 따라서 
취합검사 시스템의 성능을 분석할 때, 검사 요청의 처리 
시간뿐 아니라, 취합검사 수에 따른 검사의 정확도의 변
화를 모두 고려하는 것이 바람직하다.
본 연구는 검사 요청의 도착이 확률적으로 발생하는 

상황에서 취합검사 시스템의 성능을 분석하기 위하여 기

존의 연구처럼 배치의 크기에 따라 서비스 시간이 달라

지는 배치 서비스 대기행렬을 이용하지만, 취합검사 수
에 따라 검사의 민감도가 달라지는 점을 모형화하여 최

적 취합검사 수 를 분석한다. 따라서 본 논문은 취
합검사에 따른 민감도의 저하-위음성률의 증가-를 고려
하지만 검사 요청이 이미 확정적으로 정해져 있는 상황

을 가정하여 최적 취합검사 수를 탐색한 연구나[1, 9, 13, 
28], 검사 요청의 확률적 도착 과정을 고려하였지만 취합
검사에 따른 민감도의 저하를 고려하지 않고 항상 검사

의 민감도가 100%라고 가정한 연구[2, 4, 8], 그리고 시
뮬레이션 기법으로 취합검사 시스템을 탐색한 연구 [16] 
등과 차별성을 가진다고 할 수 있다.
이 논문의 나머지 부분은 다음과 같이 구성되어 있다. 

제2장에서는 위음성률(false negative rate)이 있는-민감도
가 100%가 아닌-코로나 취합검사 시스템을 대기행렬로 
모형화한다. 제3장에서는 대기행렬 이론을 이용하여 임
의 시점에 검사 시스템에 있는 검사 요청 수의 분포를 

도출한다. 제4장에서는 취합검사 시스템의 성능 지표를 
도출한다. 제5장에서는 수치 예제를 이용하여 다양한 확
진율과 검사 요구의 도착률에 대해 취합검사 수에 따라 

취합검사 시스템의 성능이 어떻게 변하는지를 탐색해 본

다. 제6장에서는 연구의 결과의 의미를 토의하고 향후 
연구 방향을 모색해 본다.

2. 코로나 취합검사 시스템의 대기행렬 모형

이 논문에서는 다음과 같은 코로나 취합검사 시스템을 

가정한다.
취합검사 시스템에는  대의 유전자 증폭 검사 장비가 

있다. 검사가 필요한 검체는 도착률 의 포아송 과정으로 

도착한다. 도착한 검체는  대의 검사 장비 중 무작위로 
추첨된 장비로 전달된다. 따라서 검체는   의 도착

률을 가지는 독립적인 포아송 과정으로 각 검사 장비에 

도착하게 된다. 따라서 앞으로 취합검사 시스템을 분석
할 때는 의 도착률로 검체가 도착하는 검사 장비 한대

의 성능을 분석할 것이다. 아울러 도착한 검체가 실제 양
성일 확률은 로, 도착 과정이나 다른 검체가 양성일 확
률과 서로 독립이라고 가정한다.
검사 장비에 도착한 검체는 검사 장비가 검사 중이면 

대기열에서 대기한다. 대기열의 용량은 무한이라 가정한
다. 아울러 검사 장비가 유휴 중이라도 도착한 검체 수가 
개 미만이면 취합검사를 위해 대기한다. 단,  ≥ . 검
사장비가 유휴 중이거나 취합검사를 마친 시점에서, 시
스템에서 “대기 중인” 검체 수가 개 이상이 되면 바로 
취합검사를 수행하는데, 검사의 효율과 검사 장비의 용
량을 고려하여 취합검사 수는 최대 개로 제한된다. 단, 
 ≤  ≤ . 따라서 취합검사에서 한 번에 취합하여 검사
하는 검체의 수를 라고 하면, 검체 도착의 확률적 성질 
때문에 는 확률 변수가 되고,  ≤  ≤ 이다.

개의 검체에 대한 취합검사는 먼저 개의 검체를 

하나의 그룹으로 묶어 그룹 검사를 실시한다. 그룹 검사
에서 음성으로 판정되면 취합검사에 포함된 모든 검체를 

음성으로 판정한다. 코로나19 유전자 증폭 검사의 특이
도(음성을 음성으로 판정하는 비율)은 100%이기 때문에 
그룹 검사의 위양성 진단은 없다고 가정한다.
그룹 검사에서 양성으로 판정되면 개의 검체를 개별 

검사한다. 문제의 단순화를 위하여 그룹 검사가 양성인
데 모든 개별 검사가 음성인 경우에는 개별 검사의 정확

성을 신뢰하여 재검사를 수행하지 않는다고 가정한다.

2.1 그룹 검사의 민감도

코로나19 유전자 증폭 검사의 민감도에 대한 확률적 
속성을 다음처럼 모형화한다.

RT-PCR 검사는 목표유전자를 검출하기 위하여 유전자 
증폭을 반복하여 검출하고자 하는 유전자가 있는지를 검사

한다. 일반적으로 한 번의 유전자 증폭 사이클 동안 검출해야 
할 목표유전자가 두 배로 증가한다. 목표유전자의 검출은 
목표유전자와 결합하는 형광물질의 형광신호로 검출하는

데, 형광신호가 역치(threshold) 이상이 되는 사이클의 수 
(cycle threshold)를 측정하여 양성 여부를 결정한다 .일반
적으로 검사 방법에 따라 최대 증폭 사이클 수 가 정해져 

있어서,  값이   이하이면 양성으로 확진하고,   
사이클만큼 유전자 증폭을 하였는데도 형광신호가 역치에 

도달하지 않으면 음성으로 판정한다. 일반적으로 는 

35~40 정도로 설정된다[15, 21, 26, 29].
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Mutesa et al.[21]의 연구에 따르면, 그룹 검사에 포함
되는 양성 검체 수가 오직 하나이면, 그룹 검사에 포함
된 전체 검체 수 가 2 배 증가할 때마다 검출해야 할 
목표유전자가 1/2로 희석되기 때문에 유전자 검출을 위
한 사이클 역치 가 1씩 증가할 것으로 예측하였고, 
실제 실험 결과에서도 목표유전자가 유전자 N인 경우 
  ± (평균 1, 표준편자 0.15)만큼 증가하였고, 
목표유전자가 orflab인 경우에는   ± 만큼 증

가하였음을 밝혔다. 마찬가지로 그룹 검사된 표본에 양
성 검체가 개 있다고 하면, 목표 유전자의 농도가  
배만큼 증가하므로 더 적은 유전자 증폭의 사이클 수에

서 형광 검출이 될 것이다. 따라서, 개의 검체를 취합

한 표본에 개의 양성 검체가 있을 때의 사이클 역치 

는 다음과 같이 최종적으로 표현할 수 있다[16].

  ∙

이 논문에서는 Mutesa et al.[21]의 연구의 가정에 따라, 
개별 양성 검체의 사이클 역치 와, 그룹 검사의 검체 
수가 2배로 늘 때마다 늘어나는 사이클 역치 증가량 
가 모두 독립적인 정규 분포를 따른다고 가정한다.

∼ ∼

그러므로 는 다음과 같은 정규 분포를 따른다.

   ∼
 ∙  




  ∙ (1)

단,  ≥ ,  ≤  ≤ .
그룹 검사의 검체 수가   일 때, 한 그룹 검사 표

본에 포함된 양성 검체의 수 는 확진율이 일 때 다음

과 같은 이항 분포를 따른다.

      


  ≤  ≤ 

그룹 검사의 검체 수가   일 때, 그룹 검사에서 음
성으로 판독하는 최대 증폭 사이클 수를 

라고 하고, 
그룹 검사의 검체 수가   일 때의 그룹 검사의 민감

도를 라고 하자. 그러면 그룹 검사의 민감도는 양
성 검체가 포함되었을 때( ≥ ) 가 최대 증폭 사

이클 수 
보다 작거나 같아서 양성으로 판독하는 확

률이므로 다음처럼 표현할 수 있다.

 


  



    


  



    ∙ ≤ 


 (2)

  



  



 


 ∙





  ∙


 ∙ 






단, ∙는 표준정규분포의 CDF(Cumulative Distribution 
Function)이다.
여기서 주의할 점은,   개의 검체를 취합검사할 때의 

개별 앙성 검체의 민감도는 와 같지 않다는 것이

다. 왜냐하면 개별 양성 검체가 양성으로 최종 판별되기 
위해서는 그룹 검사에서 양성으로 판별된 후, 개별 검사
에서 다시 양성으로 판별되어야 하기 때문이다. 본 논문
에서는 그룹 검사의 민감도 가 특정 값 이상

이 되도록 
를 설정한다고 가정한다. 예를 들어 그룹 

검사가 개별 검사의 민감도에 비해 99% 이하로 민감도
가 저하되는 것을 방지한다면 

는 가 0.99 이상

이 되는 가장 작은 자연수가 된다. 따라서 는 다음처

럼 결정된다.



∈…




 ≤ 

(3)

2.2 취합검사 시간의 분포

그룹 검사의 민감도에 대한 제약 조건 (3)이 만족되면 
취합검사 시간의 분포는 다음처럼 모형화할 수 있다.

개의 검체를 취합하여 검사하는 취합검사의 총 검사 

시간을 라고 하자. 총 검사 시간 는 개의 검체를 그룹 

검사하는 시간 
와 그룹 검사에서 양성일 경우  개의 

개별 검체에 수행되는 총 개별 검사 시간 
로 구성된다. 

아울러 를 그룹 검사가 양성으로 판정되면 1, 음성으로 
판정되면 0의 값을 갖는 지시 변수로 정의하자.
그룹 검사나 개별 검사 모두 유전자 증폭 검사를 준비하

는 시간 과 유전자 증폭 사이클을 반복하는 유전자 증폭 

검사 시간으로 구성된다고 가정한다. 을 그룹 검사에서 

수행한 유전자 증폭검사 사이클의 횟수라고 하고, 을 

 번째 유전자 증폭 사이클을 수행하는 데 걸린 시간이라고 
하면, 그룹 검사 시간 

는 다음처럼 표현된다.


    ⋯

유전자 증폭 검사를 준비하는 시간 과 유전자 증폭 

검사의 한 사이클을 수행하는데 걸리는 시간은 은 

검사의 종류(그룹 검사 또는 개별 검사)나 유전자 증폭 
횟수 에 무관하게 모두 독립인 다음과 같은 지수분포

를 따른다고 가정한다.
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 ∼   ∼

만약    개의 취합 검체에서 양성인 검체의 수가 
  이라면,   

번 사이클 동안 유전자 증폭 검사 

후에 음성으로 판정될 것이다. 따라서   이고   

일 때의 
의 조건부 LST(Laplace-Stieltjes Transform)와 

의 조건부 확률은 다음처럼 표현된다.

 




       

  

 



                 

만약   개의 취합 검체에서 양성인 검체의 수가 

   ≥ 이라면, 사이클 역치 의 값에 따라 그룹 

검사 시간 
가 달라질 것이다. 만약   

라면, 


  사이클 동안 유전자 증폭 검사 후에 음성으로 잘못 

판정될 것이고,    ≤ 이면 (  …
),  

사이클 동안 유전자 증폭 검사한 후에 양성으로 판정될 

것이다.  ≤ 이면 유전자 증폭을 하기 전에 목표 유

전자가 검출된다고 가정한다. 따라서   이고   일 

때의 
와 의 결합분포는 다음처럼 표현된다.

          




     

  

  

 



 

       




     

 

 
  




  

 




단,  ≤  ≤ 이고,

           

        

 





  ∙


 ∙ 



              

         ∙

∙



              

   ∙

∙



  ∙

∙

  ≤  ≤ 


따라서   이고   일 때의 
의 조건부 LST와 

의 조건부 확률은 다음처럼 표현된다.






     

  

  

 









  

  




 

  

 








          

          

단,  ≤  ≤  .
그룹 검사에서 양성으로 판별되면 개별 검사에 들어

간다. 개별 검체의 검사 시간도 유전자 증폭 검사를 준비
하는 시간 과 유전자 증폭 사이클 시간으로 구성된다. 
개별 검사의 준비 시간과 유전자 증폭 사이클 시간은 개

별 검사 간에 서로 독립이고, 그룹 검사 시간의 준비시간
과 유전자 증폭 시간과도 서로 독립이라고 가정한다. 한 
검체의 개별 검사 시간은 하나의 검체로만 이루어진 그

룹검사 시간과 동일하므로 
이 된다. 따라서  개의 취

합 검체 중에서  개의 양성 검체가 있다고 하면, 전체 
개별 검사 시간 

는  개의 양성 검체에 대한 개별 검
사 시간과   개의 음성 검체에 대한 개별 검사 시간
의 합이 되므로, 양성 검체가  개 일 때의 총 개별 검사 
시간 

의 조건부 LST 
는 다음처럼 표현된다.


  




        

 




      ∙




     

  

 


 

 




  ×







  

  




 

  

 












단,  ≤  ≤ . 위의 결과와 그룹 검사 시간 
의 조건부 

LST에서 의 LST 
를 다음처럼 구할 수 있다.


  

  



     (4)

×         
     

       
      

 

  

 


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×



  

  



 




×







 

 ∙ 
  




 

  

 













(4)를 에 대하여 미분하여   을 대입하면 다음을 

얻는다.

    







(5)

   
  



 













 


  




 
 










  
  
















 

 
(6)









 
  



 




×








 ∙

 


  




 
 











  



 


 ∙









  




 
 







  




 
 

 









단,

  
 

′

 










  




  

  


  
″






 









  



 






 
  




  






 
  




  









  




   

2.3 취합검사 당 검사 횟수의 분포

를 개의 검체로 취합 검사를 할 때 취합검사 1회 
당 발생하는 검사 횟수라고 하자. 그룹 검사에서 음성으로 
판정되면 개별 검사는 진행되지 않으므로   이 될 것이다. 
반면 그룹 검사에서 양성으로 판정되면 취합된 검체 수만큼

의 개별 검사가 진행되므로   가 될 것이다. 따라서 
취합검사의 크기가   일 때, 취합된 검체에서 양성 검체
의 수가   라면, 취합검사 1회 당 검사 횟수 의 분포는 

다음과 같다.

         

               
  ≤  ≤ 

그러므로 취합검사의 크기가   일 때의 취합 검사 

당 검사 횟수 의 분포는 다음과 같다.

          

                 
  



 




따라서 의 기대치는 다음과 같다.

  
  



 


     (7)

2.4 그룹 검사에서 위음성으로 진단되는 양성 검체 

수의 분포

코로나19 바이러스에 대한 유전자 증폭 검사의 특이
도는 100%이므로 위양성(음성을 양성으로 오진단)에 따
른 사회적 불편 비용은 없으나, 민감도는 98% 정도로 위
음성(양성을 음성으로 오진단)에 따른 사회적 위험 비용
이 발생할 수 있다. 취합검사에서 양성 검체가 위음성으
로 잘못 판단되는 사건은 그룹 검사에서 양성 검체가 있

음에도 음성으로 판정되는 경우와, 그룹 검사에서 양성
으로 판정되어 개별 검사를 하였지만 개별 검사에서 양

성 검체가 음성으로 오진단되는 경우가 있다. 개별 검사
의 위음성률은 취합검사를 수행하거나 하지 않거나 동일

한 비율로 발생하므로, 이 절에서는 개별 검사에서 위음
성으로 오진단되는 경우는 제외한, 취합검사를 도입함으
로써 그룹 검사에서 위음성으로 오진단되는 양성 검체 

수의 분포에 대해서만 분석한다.
개의 취합 검체에 개의 양성 검체가 있을 때 그

룹 검사에서 위음성으로 잘못 판정될 확률은 다음과 

같다.



Kilhwan Kim160

          ≤  ≤ 

따라서 개의 검체를 취합하여 검사했을 때 그룹 검사에

서 위음성으로 진단되어 진단 체계를 벗어나는 양성 검체의 

수를 라고 하면, 의 분포는 다음과 같이 표현된다.

       ∙       

             


 ∙

그러므로 개의 검체를 취합하여 검사했을 때 그룹 

검사에 의해 위음성으로 오진단되는 양성 검체 수 의 

기대치는 다음과 같다.

  
  



∙       

 
  



∙ 


 ∙

(8)

3. 취합검사 시스템 내의 검체 수 분포

2절에서 기술된 취합검사 시스템의 검체 수 분포는 
 대기행렬로 분석될 수 있다.  대기
행렬은 배치 서비스를 수행하는 대기행렬로, 배치 서비
스의 크기가 서비스 시작 시점의 고객수에 따라 에서 

까지 변화하고, 배치의 크기에 따라 서비스 시간이 변하
는 대기행렬이다. 단,  ≤  ≤ . 배치의 크기가 변화하
는 배치 서비스 대기행렬에 대한 연구는 여러 연구자에 

의해 수행되어 왔다[3, 5-7, 11, 20, 22, 23, 25, 30]. 본 연
구에서는 기존 연구의 분석 방법을 이용하여 먼저 취합

검사 종료 직후 시점에 시스템에 있는 검체 수 분포를 

구한 후, 이를 이용하여 임의시점에 시스템에 있는 검체 
수 분포를 구하고자 한다.

을   번째 취합검사 종료 직후 시점(취합검사하
는 모든 검체에 대한 그룹검사와 필요한 개별검사를 모

두 완료한 시점)에 시스템에 남아 있는 검체 수라고 하
자. 단,   …. 그리고 의 극한 확률(limiting 
probabilities)과 PGF(Probability Generating Function)를 

  lim
→∞

  와   
  

∞


로 정의하자.

취합검사 종료 직후 시점에 시스템에 남아 있는 검체 

수 에 따라 다음 취합검사의 크기 가 결정된다. 만
약 취합검사 종료 직후 시점에 시스템에 남아 있는 검체 

수가  미만이면, 검체 수가 가 될 때까지 대기한 후,  
개의 검체가 취합검사된다. 이때의 취합검사 시간은 가 
된다. 만약 취합검사 종료 직후 시점에 검체가 개이고 

 ≤  ≤ 이면,   개의 검체가 모두 취합검사되고 취
합검사 시간은 가 된다. 만약 취합검사 종료 직후 시
점에 시스템에 검체 수가  이상이면 최대 그룹 검사 크
기인 로 취합검사가 이루어지고, 그 때의 취합검사 시
간은 이다. 그러므로  -번째 취합검사 종료 직후 시점
과 다음 취합검사 종료 직후 시점 사이에 검사 받고 나

가는 검체 수와 새롭게 도착하는 검체 수를 고려하면, 다
음과 같은 관계식을 구할 수 있다.

 










  ≤  ≤ 


  ≤  ≤ 

   ≥ 

단, 는 개의 검체를 취합하여 검사하는 시간  동
안 새롭게 시스템에 도착한 검체 수. 따라서 안정 상태에
서 취합검사 종료 직후 시점의 검체 수의 PGF 는 

다음처럼 표현된다.

  
  



  
  



  
  

∞


 

단,   
   

 ,  ≤  ≤ . 위의 식을 
에 대해여 정리하면 에 대한 다음 식을 얻는다.

  



  

  







  

 







 (9)

(9)에서   이면 검체 수에 대한 안정 상태 확

률이 존재하며, 의 분모식   는  ≤  단위
원 안과 경계에  개의 해를 갖는다. 단위원 안과 경계에 
있는  개의 해를    ⋯ 이라고 하자. 그러면 
Rouche의 정리에 의해 그중 하나는   이고 나머지 

개의 해는 분자식에도 해가 되어야 한다[5]. 즉, 
  …에 대해   

이고 (9)의 분자식에서
도 가 해이므로 다음이 성립한다.

       
  



 
  

  



 
       (10)

                  … 

그리고 확률의 정규 조건에서 lim
→

  이어야 하

므로 다음 식을 얻는다.

     
  



 
  



    
  



     (11)

           
  



  
  



  
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  … 이 서로 다른 해이면, (10)와 (11)에서 
  … 에 대한 개의 관계식을 얻을 수 있으므

로 (9)의 분자식의 미지수   … 을 구할 수 있

다. 만약   … 에서 중복되는 중근이 있는 경우

에는, (10)뿐 아니라 (10)을 미분한 식을 이용하면  개의 
관계식을 구할 수 있다. 왜냐하면 (4)로부터 (9)의 분모
식    이나 분자식 (10) 모두 다항식의 형식으
로 변형될 수 있고, 다항식의 해가 중근인 경우 다항식을 
미분한 식에서도 해가 되기 때문이다(자세한 내용은 
Chaudhry and Templeton[5]를 참조한다.) (9)의 미지수를 
구하기 위해서는 분모식의 근을 수치적으로 구해야 하는

데, 본 연구에서는 Jenkins and Traub[14] 등에서 제시한 
다항식의 복소수 근을 구하는 방법을 사용하였다. 이러
한 방법 이외에도 분자와 분모에서 공통인수를 소거하는 

방식으로도 미지수를 구할 수 있다. 관련된 내용은 Kim 
et al.[18]을 참조한다. 
취합검사 종료 직후 시점의 검체 수 분포 를 구하면, 

취합검사의 크기(한 취합검사에 포함되는 검체 수) 에 

대한 분포와 평균을 다음처럼 구할 수 있다.

  










  



   

  ≤  ≤ 


  

∞

   

   (12)

  
  



 
  



 
  

∞

    (13)

단, (13)의 무한 급수 
  

∞

는 확률의 정규 조건에서 


  

∞

  
  



로 구할 수 있다.

다음으로 임의 시점에 시스템에 있는 검체 수 에 대

한 분포를 구한다. 일반적으로 배치 서비스 대기행렬의 
임의시점의 고객수 분포는 부가변수법(supplementary 
variable technique)이나 준-마아코프 과정(semi-Markov 
process)을 이용하여 구한다[3, 5-7, 11, 20, 22, 23, 25, 
30]. 본 연구에서는 이러한 방법 대신 발생률 평형 방정
식(rate balance equations)을 이용하여 임의 시점의 검체 
수 분포를 구하도록 한다. 발생률 평형 방정식을 이용하
면 부가변수법이나 준-마아코프 과정을 사용하는 경우보
다 좀 더 간단한 절차로 임의 시점의 고객수 분포를 구

할 수 있기 때문이다. 최근 Kim의 연구[17]에서 발생률 
평형 방정식으로 배치 도착과 배치 서비스를 가지는 휴

가형 대기행렬 모형의 임의시점 고객 수에 대한 연구를 

수행하였는데, 본 연구에서는 Kim[17]의 방법을 사용하

여 임의 시점의 검체 수 분포를 구한다.
임의 시점의 검체 수의 분포와 PGF를     

와  
  

∞


로 정의하자. 그리고 를 취합검사 종

료 사건의 발생률(rate)이라고 하자. 임의 시점에 시스템 
내의 검채 수 의 상태 변화는 검체의 도착으로 검체의 

수가 증가하거나 취합검사 종료로 검체의 수가 감소하는 

사건에 의해서만 발생한다. 먼저   이라는 상태로 진

입하는 사건을 고려해 보자. 검체의 도착으로는   이

라는 상태로 진입하지 못한다.   인 상태가 되려면 

취합검사가 종료 직후 시점에 시스템 내에 검체 수가 0
인 사건이 발생하여야 한다.    ≥   상태로 진입하
는 사건은    상태일 때 검체가 도착하거나, 취합
검사 종료 직후  개의 검체가 시스템에 남아있는 경우 
발생한다. 따라서 시스템 내의 검체 수 이    상태
로 들어가는 진입률(rate in)은 다음과 같다.

   
    ≥ 

  로의 상태 진입률에 를 곱한 후 합하여 z-변환 
형태로 상태 진입률을 표현하면 다음과 같이 표현된다.

  

마찬가지로 시스템 내의 검체 수 이    상태에서 
나가는 진출률(rate out)을 고려해 보자. 검체 도착으로 
   상태에서 나가는 진출률은 이다. 취합검사 종료
로    상태에서 나가는 진출률에 대한 분석을 조금 
더 복잡하다. 현재의 취합검사 종료가   번째 취합검사 
종료하고 하자. 그러면    번째 취합검사 종료 직
후의 검체 수 과   번째 취합검사 종료 직전 시점
(취합검사를 받은 고객이 아직 떠나기 직전 시점)의 고
객 수 

에 대한 다음의 관계가 성립한다.


 










  ≤  ≤ 

   
  ≤  ≤ 

   ≥ 

그러므로 안정 상태에서    상태에서의 진출률은 
다음처럼 표현할 수 있다.

 lim
→∞


  

그리고 과 
의 관계식을 이용하여 상태 진입

률을 z-변환 형태로 표현하면 다음과 같이 표현할 수 
있다.
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 
  



 
 

  



 
   

  

∞

 
 

안정상태에서 모든 상태는 진출률과 진입률이 같아야 

한다. 따라서 진입률과 진출률의 z-변환을 등치시키면 다
음 관계식을 얻는다.

  
  



  

            
  



   
  

∞

    

그런데 취합검사를 받고 시스템에서 나가는 검체 이

탈률과 시스템에 들어오는 검체 도착률은 같아야 하므로 

다음이 성립한다.

  

따라서 앞의 두 식을 이용하면 임의 시점의 검체 수의 

PGF 는 취합검사 종료 직후 시점의 검체 수 분포로 

다음처럼 표현할 수 있다.

  

 
  





 


  



 






  

∞

 







   (14)

(14)을 미분한 후   을 대입하면, 임의 시점에 시스
템에 머무르고 있는 평균 검체 수 을 다음과 같이 구

할 수 있다.

   
 




  



 

 (15)



 




  



  

  




  

∞

 

 



위의 식의 의 모멘트는 다음처럼 구할 수 있다.

      
  ≤  ≤ 

또한 (15)의 무한 급수 
  

∞

  항은 다음 관계식을 이

용하여 구할 수 있다.


  

∞

   lim
→

′  
  



 

4. 취합검사 시스템의 성능 지표

취합검사 시스템의 운영에는 다음과 같은 세 가지 유

형의 비용이 발생할 수 있다.
첫째, 검체의 검사 처리가 지연되면 검사 지연에 따른 

비용이 발생한다. 검사 처리 기간이 길어지면 검사 결과
를 기다리는 검사 대상자의 불편 비용(격리 기간 등)이 
증가할 뿐 아니라, 양성 진단의 지연은 밀접촉자에 대한 
추적을 지연시켜 감염 전파의 위험 비용을 증가시킨다. 
본 연구에서는 검체 당 검사 시스템에 단위 시간 머무르

는 동안 의 불편 및 전파 위험 비용이 발생한다고 가

정한다.
둘째, 검사 시스템은 유전자 증폭 검사 1회 당 검사 비용

이 발생한다. 진단 검사를 한 번 시행할 때마다 진단 키트와 
시료가 사용된다. 코로나19 팬데믹의 초창기에 진단 키트와 
시료를 구하지 못해 많은 국가에서 진단 검사에 어려움이 

있었고, 코로나19 바이러스에 대한 취합검사도 희소한 진단 
키트와 시료를 효율적으로 사용하고자 하는 목적에서 수행

되었다[21]. 아울러 진단 검사를 한 번 수행할 때마다 유전
자 증폭 검사를 하는 장비의 감가상각과 전문 인력의 투입

에 따른 인건비도 발생하게 된다. 본 연구에서는 진단 검사 
1회 당 발생하는 키트와 시약비, 검사 장비의 감가 상각비, 
직접 인건비 등을 단위 진단 검사 비용이라고 하고 이라

고 표현하기로 한다.
셋째, 취합검사로 인해 검사의 오진단이 늘어나 사회

적 비용이 발생할 수 있다. 양성자를 음성자로 잘못 판단
하면 위음성으로 진단된 검사 대상자를 통해 감염 전파

가 이루어져 사회적 위험 비용이 발생한다. 본 연구에서
는 양섬 검체 1개가 그룹 검사에서 위음성으로 판단되어 
개별 검사를 하지 않음으로써 발생하는 사회적 위험 비

용을 라고 가정한다.
임의 시점에 검사 시스템에는 평균적으로   개의 검

체가 머무른다. 따라서 검체가 검사 시스템에 체류하는 
동안 발생하는 불편 및 위험 비용은 단위 시간 당 

만

큼 발생한다.
최소 취합검사의 크기를 , 최대 취합검사 크기를 라

고 하면, 단위 시간 당 취합검사는   의 발생

률로 수행되고, (7), (12), (13)에서 단위 시간당 발생하는 
평균 검사 횟수 는 다음과 같이 계산될 수 있다.

       
  



  

      



  



 
  



  
  

∞



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단,

  
  



 


  ≤  ≤ 

따라서 단위 시간 당 발생하는 진단 검사 비용은 


이 된다.
마찬가지로 단위 시간 당 로 그룹 검사가 이루어지

므로, (8)과 (12)에서 단위 시간 동안 그룹 검사로 위음성
으로 판정되는 양성 검체 수의 평균 는 다음과 같이 

계산될 수 있다.

  
  



  

  


′ 
  



 
  



′   ′ 
  

∞




단,

′  
  



 


  ≤  ≤ 

따라서 단위 시간 당 발생하는 취합검사로 인한 위음

성 위험 비용은 
가 된다.

그러므로 취합검사 시스템의 단위 시간 당 발생하는 

총 비용 는 다음과 같다.

  





따라서 최적 취합검사 크기를 결정하는 문제는 다음

과 같은 최적화 문제가 된다.



 ≤  ≤  ≤ 

단, 는 기술적 한계로 취합검사를 수행할 수 있는 

최대 검체 수이다.그러므로 다음 절에서 최소 및 최대 그
룹 검사 크기 와 에 따라 총 비용 와 총 비용에 영

향을 주는 세 개의 성능 지표  ,  , 가 어떻게 변화하
는지를 수치 예제를 통해 살펴보도록 한다.

5. 수치 예제

<Figure 1>은 의 데이터를 사용하여 2020년 3월부터 
2021년 10월까지의 대한민국과 주요 선진국의 코로나19 
확진율의 변화 추이를 그린 것이다. 주요국의 코로나19 
확진율은 코로나19 유행이 전면화 된 후 0.2%에서 20% 

사이에서 변화하였고, 대한민국의 코로나19 확진율은 
1~2%의 안정된 추이를 보이다가 최근 델타 변이의 유행
으로 5% 이상으로 치솟기도 하였다. 본 연구에서는 대한
민국의 2021년의 확진율의 주요 범위를 참조하여 코로나
19 검사의 확진율이 낮은 경우(  %), 중간인 경우
(  %), 높은 경우(  %)에 대하여 취합검사 수에 
따른 성능 지표의 변화를 살펴볼 것이다.

<Figure 1> The Positive Rates of Daily COVID-19 Tests 

for South Korea and Other Countries

Mutesa et al.[21]의 <Table 3>에는 33명의 양성 검체
에 대한 N-유전자와 orfab를 검출에 걸린 유전자 증폭 
사이클 수 에 대한 데이터가 있다. 이 데이터를 분석
하면 N-유전자의 는 평균 27.0, 표준편차 5.08을, orfab
의 는 평균 29.02, 표준편차 5.52이고, 두 유전자의 

가 정규성을 따르는지에 대한 Shapiro-Wilk 검정을 해보
면 p-값이 각각 0.6768과 0.3075로 유의수준 5%에서 정
규성에 대한 가정을 채택한다. 그러므로 본 수치 예제에
서는 양성인 개별 검체를 검출하는데 필요한 사이클의 

수 가 평균   , 표준편차   의 정규분포를 따른

다고 가정하도록 한다. 아울러 Mutesa et al.[21]과 마찬
가지로 개별 검사에서 최대 유전자 증폭 사이클 횟수는 


  으로 설정하도록 한다.
마찬가지로 Mutesa et al.[21]의 연구 에서 취합검사의 

검체 수가 2배 늘어날 때마다 목표 유전자 검출에 필요
한 유전자 증폭 사이클의 증가량 가 N-유전자의 경
우 평균 1.0, 표준편차 0.15의 정규분포를, orfab의 경우 
평균 1.1, 표준편차 0.14의 정규분포를 따른다고 하였으
므로, 본 수치 예제에서는 가 평균   , 표준편
차   의 정규분포를 따른다고 가정하도록 한다. 
아울러 유전자 증폭 검사의 준비 시간은   의 지수

분포를, 유전자 증폭 한 사이클 시간은   의 지수분

포를 따른다고 가정한다.
본 수치 예제에서는 그룹 검사의 위음성률이   % 

이하가 되도록 
를 설정한다. <Figure 2>는 확진율 
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<Figure 3>  ,  , and   over the group test size  for various values of 

가 0.5, 2, 10%일 때 그룹 검사의 크기 가 커짐에 따라 


의 값이 어떻게 변하는지를 보여준다(선 그래프가 

겹치는 것을 방지하기 위해서 의 값에 따라 
  값에 

약간의 변동을 주었다.) 그룹 검사의 크기가 커지면, 그
룹 검사의 위음성률을 줄이기 위해서 유전자 증폭 사이

클의 최대 횟수 
가 증가하는 것을 볼 수 있다. 특히 

확진율 가 낮을수록 한 그룹 검사에 포함되는 양성 검

체의 수가 줄어들므로 위음성률을 줄이기 위해서 
가 

더 빠르게 증가하는 것을 볼 수 있다.

<Figure 2> 
  for Various Values of 

<Figure 3>은 그룹 검사 크기 에 따라 검체 당 평균 
취합검사 시간 , 평균 유전자 증폭 검사 횟수 
 , 그룹 검사에서 위음성으로 오진단 되는 평균 검
체 수 의 변화를 보여준다. 평균 취합검사 시간 
는 취합검사 당 수행하는 유전자 증폭 검사 횟수 

와 밀접한 관계를 가지고 있기 때문에 검체 당 평균 

취합검사 시간 와 평균 유전자 증폭 검사 횟수 

  그래프는 비슷한 양상을 보인다(<Figure 3>의 왼

쪽과 가운데 그래프 참조.) 그룹 검사 크기 가 증가하면 
처음에는 검체 당 평균 취합검사 시간과 검사 횟수 모두 

감소하지만, 어느 크기 이상이 되면 그룹 검사에 양성 검
체가 포함되는 확률이 급격히 증가하여 그룹 검사뿐 아니

라 개별 검사를 수행해야 하는 경우가 많아져서 검체 당 

평균 검사 시간과 검사 횟수 모두 증가하게 된다. 아울러 
확진율 가 클수록 검체 당 평균 검사 시간과 횟수가 최저

가 되는 최적 그룹 검사의 크기가 작아지고, 확진율이 낮
을수록 최적의 그룹 검사 크기가 커짐을 확인할 수 있다.
검체 당 그룹 검사에서 위음성으로 오진단되는 평균 검체 

수 는 그룹 검사 수 가 변함에 따라 톱니바퀴 모양

의 경향을 보인다(<Figure 3>의 오른쪽 그래프 참조.). 이러
한 경향을 보이는 이유는, <Figure 2>에서 보듯이 유전자 
증폭 횟수 

의 값이 가 변함에 따라 계단식으로 변화하

기 때문이다. 그룹 검사 크기 의 값이 어느 정도 커지면, 
동일한 유전자 증폭 횟수 

를 가지는 에 대하여 

는 증가하는 경향을 보이다가, 
의 값이 바뀌는 에서 

크게 하락하는 패턴을 보인다. 동일한 
  값을 가지는 

에 대하여 가 증가하는 경향을 보이는 이유는 다음

과 같다. (1)에서 보듯이 코로나19 유전체가 검출되는 유전
자 증폭 사이클 수 의 분포는 에 비례하여 

평균과 표준편차가 증가한다. 따라서 동일한 양성 검체 수 
를 포함하는 그룹 검사는 가 커짐에 따라 그룹 검체의 

농도가 묽어져서 검출 확률이 줄어든다. 그러므로 가 커짐
에 따라 그룹 위음성률이 커지게 되고, 이 위음성률이 어느 
정도 이상이 되면 

의 값이 조정되어 다시 감소하는 지그

재그 패턴을 보이게 된다.
<Figure 4>는 개별 검체의 도착률이   이고 최대 

그룹 검사 크기가   , 그리고 검체 하나가 시스템에 
단위 시간 동안 대기하는 동안 발생하는 불편 비용이 

  , 검사 당 발생하는 진단 비용이   , 위음성으
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<Figure 4> Performance Measures over the Minimum Group Test Size  for Various Values of  

로 오진하여 발생하는 위험 비용이   일 때, 최소 
그룹 검사 크기 에 따라 취합검사 시스템의 성능 지표

가 어떻게 변화하는지를 보여준다. <Figure 4>의 좌상단
의 그래프는 시스템에 머무는 평균 검체 수 의 변화를 

보여준다. 최소 그룹 검사 크기 가 증가하면 확진율 
에 무관하게 증가하는 경향을 보여준다. 이는 최소 그룹 
검사 크기가 커지면 최소 그룹 검사 크기가 될 때까지 

대기해야 하는 시간이 커지기 때문에 발생하는 현상이

다. <Figure 4>의 우상단의 그래프는 단위 시간 당 시스
템에서 수행해야 하는 평균 유전자 증폭 검사 수 의 

변화를 보여준다. 최소 그룹 검사 크기 가 증가하면 처
음에는 그룹 검사의 효과로 평균 검사 수가 감소한다. 그
러나 확진율이 높을 때에는 최소 검사 수가 어느 값 이

상 커지면 그룹 검사 후에 개별 검사를 수행하는 경우가 

많아져 오히려 평균 검사 수가 증가하는 것을 보여준다

(<Figure 3>의 가운데 그래프 참조.) <Figure 4>의 좌하
단의 그래프는 단위 시간 당 그룹 검사에 의해 위음성으

로 판정되어 검역 체계를 벗어나는 평균 양성 검체 수 

의 변화를 보여준다. 그룹 검사에서 위음성으로 오진단
되는 평균 양성 검체 수는 의 변화에 따라 지그재그 형

식으로 변화하는 것을 볼 수 있다. 이러한 현상이 나타나
는 이유는, <Figure 3>의 오른쪽 그래프에 대한 설명에서 
언급한 것처럼, 그룹 검사는 그룹 검사 크기가 커짐에 따
라 그룹 검사의 위음성률이 커지게 되고, 이 위음성률이 
어느 정도 이상이 되면 

의 값이 조정되어 다시 감소

하는 지그재그 패턴을 보이기 때문이다. 마지막으로 
<Figure 4>의 우하단의 그래프는 취합검사 시스템의 총
비용의 변화를 보여준다. 최소 그룹 검사 크기가 커지면 
대기 시간이 길어져 비용이 증가하지만, 한 번의 그룹 검
사로 여러 번의 개별 검사를 대체할 수 있으므로 검사 

비용은 감소하게 된다. 총비용 함수는 이러한 두 요인의 
상쇄 효과에 의해 아래로 오목한 곡선의 형태를 보인다. 
그렇기 때문에 총비용이 최소가 되는 지점에서 최적인 

최소 그룹 검사 크기 를 설정할 수 있다. 확진율 가 
커지면 그룹 검사의 효율이 나빠지기 때문에 최적인 최

소 그룹 검사 크기가 작아지는 것을 볼 수 있다.
<Figure 5>는 개별 검체의 도착률과 비용 요인이 동일

하고 최소 그룹 검사 크기가   일 때, 최대 그룹 검사 
크기 가 변하면 취합검사 시스템의 성능 지표가 어떻게 

변화하는지를 보여준다. 모든 성능 지표에서 최소 그룹 
검사 크기 의 그래프인 <Figure 4>에 비해 변화가 크지 
않음을 볼 수 있다. 이는 시스템의 처리 용량보다 검체 
도착률이 낮으면 최대 그룹 검사 크기에 이르기 전에 서

비스가 이루어져서 최대 그룹 검사 크기는 성능에 크게 

영향을 미치지 않기 때문이다.
검사 요청의 도착률 가 커지면 최대 그룹 검사 크기 

가 시스템 성능 지표에 영향을 크게 주는 지를 살펴보기 

위하여 의 값을 , , 로 바꾸어 가며 에 따른 시

스템의 성능 지표의 변화를 살펴보자. <Figure 6>은 중간 
정도의 확진율   %일 때 검체 도착률 의 세 가지 값
에 대해 최대 그룹 검사 크기 에 따른 성능 지표의 변화

를 시각화한 것이다. <Figure 6>의 좌상단의 그래프에서 
보듯이 검체 도착률이 큰 경우 최대 그룹 검사 크기가 커

지면 검체의 평균 대기 시간을 감소시기는 효과가 나타나

지만, 최대 그룹 검사 크기가 어느 정도 늘어나면 이러한 
효과는 정체되는 것을 볼 수 있다. 그 이유는 앞서 <Figure 
5>에 대한 설명에서도 언급하였듯이, 최대 그룹 검사 크기
가 어느 정도 커져 시스템의 처리 용량이 도착하는 검체의 

양보다 커지면 최대 그룹 검사에 도달하기 전에 처리되는 

경우가 많아져서 최대 그룹 검사 크기는 시스템 성능에 

큰 영향을 미치지 못하기 때문이다.
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<Figure 5> Performance Measures over the Maximum Group Test Size  for Various Values of  

<Figure 6> Performance Measures over the Maximum Group Test Size  for Various Values of  

지금까지의 수치 예제의 분석을 통해 다음과 같은 결

론을 얻을 수 있다. 첫째, 취합검사 시스템의 용량이 도
착하는 검사 요구량을 충분히 감당할 수 있는 경우, 취합
검사 시스템의 성능은 최대 그룹 검사 크기보다는 최소 

그룹 검사 크기에 영향을 더 크게 받는 경향을 보인다. 
둘째, 검사의 확진율이 높으면 최소 검사 크기를 작게 조
정하고, 확진율이 낮으면 최소 검사 크기를 크게 조정하
는 것이 검체 대기에 따른 불편 비용, 검사 비용, 위음성 
진단에 따른 위험 비용을 모두 고려한 총 비용을 낮출 

가능성이 커진다. 셋째, 검사 비용과 위음성률만 고려할 
때보다 검체의 시스템 대기 시간을 고려하면 최적인 최

소 취합검사 크기가 더 작아지는 경향을 보인다. 왜냐하
면 검체의 시스템 대기 시간은 최소 취합검사 크기가 커

지면 지속적으로 커지기 때문에(<Figure 4> 좌상단 그래
프 참조), 총비용이 최소가 되는 최소 취합검사 크기가 
더 낮은 영역에서 형성되기 때문이다.

6. 결  론

도프만이 취합검사법을 제안한 후, 취합검사의 성능을 
분석하는 많은 연구들이 있었다. 그러나 대부분의 연구
들은 검사 요구의 도착 과정의 확률적 속성과 검사 시간

의 확률적 속성을 고려하지 않고, 확정적인 상황을 가정
하여 취합검사 시스템을 분석하였다. 검사 요구 도착 과
정과 검사 시간의 확률적 속성을 고려한 연구로는 시뮬

레이션 기법을 사용한 연구와 대기행렬을 이용한 연구가 

있다. 시뮬레이션을 이용한 연구는 현실의 취합검사 시
스템을 유사하게 모사하여 연구할 수 있는 장점이 있지

만, 다양한 시나리오를 고려해야 할 때 시뮬레이션 시간
이 길어지는 단점이 있다. 반면 대기행렬을 이용한 연구
는 분석적 방법으로 시스템을 탐색할 수 있는 장점이 있

지만, 지금까지 대기행렬을 이용한 취합검사 시스템에 
대한 연구는 검사가 항상 정확하여 위음성 진단이 없다
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고 가정하였다. 그러나 코로나19 검사처럼 위음성 가능
성이 있는 경우에는, 취합검사 시스템의 성능 분석에 위
음성 가능성을 고려할 필요가 있다. 그러므로 본 연구에
서는 배치 서비스 대기행렬을 이용하여 위음성률이 있는 

코로나19 취합검사 시스템의 성능을 분석하는 방법을 제
시하였다. 아울러 코로나19 취합검사에 대한 기존 연구
를 반영하여, 취합검사 시간, 검사 횟수, 위음성으로 진
단되는 양성 검체 수의 분포를 모형화였고, 수치 예제를 
통해 확진율과 취합검사의 크기에 따라 취합검사 시스템

의 성능이 어떻게 변하는지 살펴보았다. 이를 통해 시스
템의 확률적 속성 때문에 발생하는 검체의 처리 시간을 

고려할 때, 최대 취합검사 크기보다는 최소 취합검사 크
기가 시스템 성능에 더 큰 영향을 미치는 것을 살펴보았

고, 최적 최소 취합검사 크기는 검체의 처리 시간을 고려
하는 경우가 이를 고려하지 않을 때보다 작아지는 경향

이 있다는 것을 예시하였다. 이는 코로나19처럼 신속한 
검사 결과가 필요한 경우 취합 검사의 개시 크기를 더 

작게 설정하는 것이 필요하다는 것을 시사한다.
마지막으로 본 연구의 향후 발전방향을 제시하며 논문을 

마무리하고자 한다. 첫째, 코로나19 유전자 증폭 검사의 
위양성률은 0%이기 때문에, 본 연구에서는 위음성률만 있
는 취합검사 시스템에 대해서 분석하였다. 그러나 다른 검
사 시스템은 위음성뿐 아니라 위양성 판단이 있을 수 있기 

때문에 위양성과 위음성이 모두 있는 취합검사 시스템을 

대기행렬로 분석하는 연구로 확장될 수 있을 것이다. 둘째, 
본 연구에서는 코로나19 취합 검사 시스템을 예로 분석하였
지만, 검사 요구의 도착과 검사 시간이 확률적 속성이 있고 
위음성이나 위양성 진단이 있는 다른 취합 진단 시스템에도 

연구 방법이 확대 적용 가능할 것으로 기대된다. 셋째, 본 
연구의 수치 예제에서는 유전자 증폭 검사의 사이클 수의 

분포 등은 기존 연구를 참조하여 현실적인 수치로 분석을 

하였지만, 검사 요구의 도착률, 비용 요소 등은 임의의 수치
가 사용되었다. 향후 실제 검사 시스템의 데이터를 측정하
여 분석한다면 좀 더 현실적인 연구가 될 수 있을 것이라 

기대된다.
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