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Abstract

In this paper, we develop a deep learning structure for a complex microbial incubator that applies deep learning

prediction result information. The proposed complex microbial incubator consists of pre-processing of complex 

microbial data, conversion of complex microbial data structure, design of deep learning network, learning of the 

designed deep learning network, and GUI development applied to the prototype. In the complex microbial data 

preprocessing, one-hot encoding is performed on the amount of molasses, nutrients, plant extract, salt, etc. required 

for microbial culture, and the maximum-minimum normalization method for the pH concentration measured as a 

result of the culture and the number of microbial cells to preprocess the data. In the complex microbial data 

structure conversion, the preprocessed data is converted into a graph structure by connecting the water temperature

and the number of microbial cells, and then expressed as an adjacency matrix and attribute information to be used 

as input data for a deep learning network. In deep learning network design, complex microbial data is learned by 

designing a graph convolutional network specialized for graph structures. The designed deep learning network uses

a cosine loss function to proceed with learning in the direction of minimizing the error that occurs during learning.

GUI development applied to the prototype shows the target pH concentration (3.8 or less) and the number of cells 

( or more) of complex microorganisms in an order suitable for culturing according to the water temperature 

selected by the user. In order to evaluate the performance of the proposed microbial incubator, the results of 

experiments conducted by authorized testing institutes showed that the average pH was 3.7 and the number of cells 

of complex microorganisms was × . Therefore, the effectiveness of the deep learning structure for the complex 

microbial incubator applying the deep learning prediction result information proposed in this paper was proven.

요  약

본 논문에서는 딥러닝 예측 결과 정보를 적용하는 복합 미생물 배양기를 위한 딥러닝 구조를 개발한다. 제안하는 복합 미생물 배
양기는 수집한 복합 미생물 데이터에 대해 복합 미생물 데이터 전처리, 복합 미생물 데이터 구조 변환, 딥러닝 네트워크 설계, 설계
한 딥러닝 네트워크 학습, 시제품에 적용되는 GUI 개발 등으로 구성된다. 복합 미생물 데이터 전처리에서는 미생물 배양에 필요한
당밀, 영양제, 식물엑기스, 소금 등의 양에 대해 원-핫 인코딩을 실시하며, 배양된 결과로 측정된 pH 농도와 미생물의 셀 수에 대해 
최대-최소 정규화 방법을 사용하여 데이터를 전처리한다. 복합 미생물 데이터 구조 변환에서는 전처리된 데이터를 물 온도와 미생물
의 셀 수를 연결하여 그래프 구조로 변환 후, 인접 행렬과 속성 정보로 나타내어 딥러닝 네트워크의 입력 데이터로 사용한다. 딥러
닝 네트워크 설계에서는 그래프 구조에 특화된 그래프 합성곱 네트워크를 설계하여 복합 미생물 데이터를 학습시킨다. 설계한 딥러
닝 네트워크는 Cosine 손실함수를 사용하여 학습 시에 발생하는 오차를 최소화하는 방향으로 학습을 진행한다. 시제품에 적용되는

GUI 개발은 사용자가 선택하는 물 온도에 따라 목표하는 pH 농도(3.8 이하) 복합 미생물의 셀 수( 이상)를 배양시키기 적합한 
순으로 나타낸다. 제안된 미생물 배양기의 성능을 평가하기 위하여 공인시험기관에서 실험한 결과는, pH 농도의 경우 평균 3.7로,

복합 미생물의 셀 수는 × 으로 측정되었다. 따라서, 본 논문에서 제안한 딥러닝 예측 결과 정보를 적용하는 복합 미생물 배양
기를 위한 딥러닝 구조의 효용성이 입증되었다.
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Ⅰ. 서론

비료와 분뇨와 같은 농가에서 많이 사용되는 물질들은 

환경오염의 원인으로 꾸준히 제기되어 왔던 문제로서 악

취로 인한 주민들의 민원 대상이 되고 있다. 또한, 무단

투기로 인해 방치되어 강물이나 하천에 흘러 들어가 수

질오염을 일으키고 있다. 이러한 문제점을 해결하기 위

해 최근 균의 생장을 억제하는 복합 미생물이 각광 받고 

있다. 최근 연구에 의하면 유산균을 배양한 후의 pH 농

도가 3.8 이하와 복합 미생물의 셀 수가  이상 배양

되었을 때, 악취제거[1]에 뚜렷한 효과가 있는 것이 확인

되었다. 그러나, 현재 사용되는 복합 미생물 배양기는 배

양이 실패할 경우, 배양 시 사용된 여러 가지 재료들을 

재사용하기가 어렵기 때문에 다시 배양해야 한다. 원하

는 배양 조건을 만족할 때까지 배양을 반복해야 하는 이

유로 많은 경제적 손실이 발생하게 된다. 따라서, 본 논

문에서는 딥러닝 예측 결과 정보를 적용하는 복합 미생

물 배양기를 위한 딥러닝 구조를 개발한다. 개발된 딥러

닝 예측 결과 정보를 적용하는 복합 미생물 배양기는 배

양 실패 시 추가되는 경제적 손실을 절감시킬 수 있게 

된다.

Ⅱ. 본론

1. 복합 미생물 데이터 전처리 및 구조 변환

1.1 복합 미생물 데이터 전처리

복합 미생물 배양기로 1년동안 직접 실험을 통해 수집

하여 구축한 학습 데이터를 그래프 합성곱 네트워크의 입

력으로 활용할 수 있도록 데이터 전처리를 수행한다. 복합 

미생물 데이터는 물 온도(temperature), 당밀(molasses), 

영양제(nutrients), 식물엑기스(extract), 소금(salt) 등

의 양과 pH 농도(ph), 복합 미생물의 셀 수(cell) 등이 

정해진 구조에 따라 저장된다. 물 온도는 21°C부터 

39°C까지 3°C 단위로 7가지, 당밀은 25kg부터 27.5kg

까지 500g 단위로 6가지, 영양제는 300g부터 800g까지 

250g 단위로 3가지, 식물엑기스는 200g부터 700g까지 

250g 단위 3가지, 소금은 1000g부터 1500g까지 500g 

단위로 2가지의 경우를 조합해 총 252개의 데이터가 포

함된다. 표 1과 같이 복합 미생물 데이터에서 물 온도가 

pH 농도와 복합 미생물의 셀 수에 가장 큰 영향을 끼치

는 것으로 판단되며, 각 항목들에 대해 저장된 데이터의 

값은 항목마다 값의 범위가 다르게 저장된다.

Table 1. Example of complex microbial data.

표 1. 복합 미생물 데이터 예시

항목마다 값의 범위가 일정하지 않은 데이터는 딥러닝 

학습에 있어 불안정한 요소로서, 값이 큰 데이터는 가중

치에 큰 영향을 받고 값이 작은 데이터는 가중치에 적은 

영향을 받는 것이 그 예시이다. 따라서, 당밀, 영양제, 식
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물엑기스, 소금 등을 원-핫 인코딩[2] 기법을 사용하여 0

과 1로 나타내기 위해 항목마다 항목의 가지 수 만큼의 

크기를 갖는 벡터로 변환한다. 한편, pH 농도와 복합 미

생물의 셀 수의 경우 0과 1로 나타내는 데이터의 수 만

큼의 크기를 갖는 벡터가 필요하므로 메모리의 공간 낭

비가 심각하다. 따라서, 식 1과 같이 최대-최소 정규화 

방법을 사용하여 데이터를 변환한다.

 m ax  m in

  m in
(식 1)

그림 1은 전처리된 복합 미생물 데이터를 나타낸다.

Fig. 1. Example of pre-processed complex microbial data.

그림 1. 전처리된 복합 미생물 데이터 예시

1.2 복합 미생물 데이터 구조 변환

Fig. 2. Example of feature information and adjacency matrix.

그림 2. 속성 정보와 인접 행렬 예시

전처리된 복합 미생물 데이터는 그림 2와 같이 변환할 

수 있다. 복합 미생물 데이터의 인덱스와 물 온도를 연결

하고 연결된 두 데이터 사이의 연결 여부를 1과 0으로 

나타냄으로써 그래프 구조를 형성한다. 물 온도마다 여

러 인덱스와 연결될 수 있으며, 트리 형태의 그래프 구조

로 나타낼 수 있다. 인덱스는 전체 복합 미생물 데이터에

서 해당 인덱스의 데이터 정보를 읽어오는 주소값을 나

타내며, 주소값에 해당하는 당밀, 영양제, 식물엑기스, 

소금 등의 양과 pH농도, 복합 미생물의 셀 수 등의 속성 

정보를 가리킨다. 그래프 구조는 인접 행렬로 변환할 수 

있으며, 학습 과정에서 속성 정보와 같이 입력 데이터로 

활용된다.

2. 딥러닝 네트워크 구조 설계

본 논문에서 제안하는 딥러닝 예측 결과 정보를 적용

하는 복합 미생물 배양기를 위한 딥러닝 구조는 그림 3

과 같은 과정을 거쳐 학습을 진행한다. 진행 과정은 전처

리된 데이터의 인접 행렬과 속성 정보는 그래프 합성곱 

네트워크의 입력으로 활용되며, 네트워크의 출력인 확률 

정보를 바탕으로 최적의 배양 조건을 찾기 위해 학습을 

진행한다. 학습 과정에서 소규모 데이터 학습에서 유용

한 Cosine 손실함수[5]를 사용하여 학습을 진행하며, 

Loss가 임계값 보다 작을 때까지 반복한다.

Fig. 3. Learning process of Deep Learning network.

그림 3. 딥러닝 네트워크의 학습 과정

설계한 그래프 합성곱 네트워크는 그림 4와 같으며, 

각 층의 입력과 출력은 괄호 안의 숫자와 같다. 3개의 그

래프 합성곱[3] 층은 입력 데이터로부터 인접 행렬과 속

성 정보 데이터를 전달받아 가중치와 곱하며, 배치 정규

화[4]와 ReLU 활성화 함수를 통해 다음 층으로 해당 층

의 출력을 전달한다. 마지막에 위치한 완전 연결 층은 최

종 그래프 합성곱 층의 출력을 1차원 벡터 형태로 변형

하여 임베딩 벡터를 출력 후, 이진 크로스 엔트로피 함수

를 사용하여 최종 출력인 배양 가능 확률을 도출한다.
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Fig. 9. Example of GUI Configuration Screen.

그림 9. GUI 구성 화면 예시

Fig. 4. Structure of designed graph convolutional network.

그림 4. 설계한 그래프 합성곱 네트워크의 구조도

그래프 합성곱 층은 그림 5와 같은 과정을 거쳐 학습

이 진행된다. 각 층의 역할은 속성 정보 데이터에 가중치 

곱셈, 활성화 함수, 배치 정규화 등의 딥러닝 기법을 수

행하여 데이터를 업데이트하고 업데이트된 결과에 인접 

행렬을 곱함으로써 행렬의 성분이 1인 부분만 값을 추출

하는 결과를 얻을 수 있다. 이후, 배치 정규화 방법을 사

용하여 학습 데이터에 대한 가중치 값을 고르게 분산시

켜 학습의 효율을 높인다.

Fig. 5. Operation process of graph convolution layer.

그림 5. 그래프 합성곱 층의 연산 과정

그림 6과 같이 입력받은 그래프는 그래프 합성곱을 통

해 임의 노드의 속성 정보와 인접 행렬을 이용하여 이웃 

노드에 대한 가중치를 업데이트하며, 가중치가 업데이트

된 그래프 구조를 벡터화하여 완전 연결 층을 통해 최종

적으로 배양 가능 확률을 출력한다.

Fig. 6. Example of final output calculation process.

그림 6. 최종 출력 연산 과정 예시

3. 설계한 딥러닝 네트워크 학습

본 논문에서 제안하는 딥러닝 예측 결과 정보를 적용하

는 복합 미생물 배양기를 위한 딥러닝 구조는 손실 함수

(Loss function)로 Cosine 손실함수를 사용하여 학습을 

진행한다. 학습 시에는, 전체 데이터 10을 기준으로 8：

1：1(학습：평가：테스트)로 분배한다. 학습 횟수(Epoch)

는 500번으로, 학습률은 0.0005로 설정하였으며, Adam 

옵티마이저를 사용하여 딥러닝 네트워크를 학습한다. 그

림 7은 설계한 딥러닝 네트워크의 학습 결과 그래프를 

나타낸다.

Fig. 7. Learning result graph of designed deep learning 

network.

그림 7. 설계한 딥러닝 네트워크의 학습 결과 그래프

4. 시제품에 적용되는 GUI 개발

시제품에 적용되는 GUI는 사용자가 선택하는 물 온도

와 그에 따른 당밀, 영양제, 식물엑기스, 소금 등의 양과 

재입력, 다음, PLC 전송 버튼 등의 화면구성으로 개발한

다. GUI 화면에는 사용자가 선택하는 물 온도에 따라 목
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Tempera
-ture
(℃)

Molasses
(kg)

Nutrients
(g)

Extract
(g)

Salt
(kg)

pH Cell count

① 39 25 300 200 1 3.7  × 

② 39 27.5 550 450 1.5 3.7  × 

③ 36 25 300 200 1 3.7  × 

④ 36 26 300 200 1 3.7  × 

⑤ 33 26.5 300 200 1.5 3.7  × 

Mean 3.7  × 

Table 2. Experimental results for pH concentration and 

high concentration complex microbial cell number.

표 2. pH 농도 및 복합 미생물 셀 수에 대한 실험 결과

표하는 pH 농도(3.8 이하) 복합 미생물의 셀 수( 이

상)를 배양시키기 적합한 순으로 나타낸다. 다음에 사용

자가 직접 값을 확인하고 복합 미생물 배양기의 PLC에 

전송될 수 있도록 LAN 선을 이용한 TCP/IP 통신을 바

탕으로 설계한다. 그림 10은 PCT 터치패널에 적용된 

GUI를 나타낸다.

5. 성능 실험

5.1. 실험 방법

본 논문에서 제안한 딥러닝 예측 결과 정보를 적용하

는 복합 미생물 배양기의 성능을 평가하기 위하여, 공인

인증기관에서 pH 농도, 복합 미생물의 셀 수 등의 테스

트를 수행하였다. 본 논문에서 제안한 딥러닝 예측 결과 

정보인 다음 5개의 조건에 대해 배양하여 샘플을 채취 

후에, pH 농도가 3.8 이하인지, 복합 미생물의 셀 수가 

 이상인지 측정하였다.

① 물 온도 39°C / 당밀 25kg / 영양제 300g / 

식물엑기스 200g / 소금 1kg

② 물 온도 39°C / 당밀 27.5kg / 영양제 550g / 

식물엑기스 450g / 소금 1.5kg

③ 물 온도 36°C / 당밀 25kg / 영양제 300g / 

식물엑기스 200g / 소금 1kg

④ 물 온도 36°C / 당밀 26kg / 영양제 300g / 

식물엑기스 200g / 소금 1kg

⑤ 물 온도 33°C / 당밀 26.5kg / 영양제 300g / 

식물엑기스 200g / 소금 1.5kg

5.2 실험 결과

실험 결과는 표 2와 같이 pH 농도의 경우 평균 3.7로, 

복합 미생물의 셀 수는  × 로 측정되었다. 따라서, 

본 논문에서 제안한 딥러닝 예측 결과 정보를 적용하는 

복합 미생물 배양기를 위한 딥러닝 구조의 효용성이 입

증되었다.

Ⅲ. 결론

본 논문에서는 딥러닝 예측 결과 정보를 적용하는 복

합 미생물 배양기를 위한 딥러닝 구조를 개발하였다. 복

합 미생물 배양기로 1년동안 수집하여 구축한 학습 데이

터를 바탕으로 딥러닝 네트워크를 사용하여 해당 데이터

에 대해 복합 미생물 데이터 전처리, 복합 미생물 데이터 

구조 변환, 딥러닝 네트워크 설계, 설계한 딥러닝 네트워

크 학습, 시제품에 적용되는 GUI 개발 등으로 구성되었

다. 실험 결과, pH 농도의 경우 평균 3.7로, 복합 미생

물의 셀 수는  × 으로 측정되었다. 따라서, 본 논

문에서 제안한 딥러닝 예측 결과 정보를 적용하는 복합 

미생물 배양기를 위한 딥러닝 구조의 효용성이 입증되었

다. 개발된 딥러닝 예측 결과 정보를 적용하는 복합 미생

물 배양기는, 배양 실패시 추가되는 경제적 손실을 절감

시킬 수 있게 되어 향후 사업성에서 밝은 전망을 나타낼 

수 있을 것이다. 향후 연구과제로는 더욱 높은 정확도를 

갖는 딥러닝 네트워크를 설계하여 배양기의 성능을 높이

는 방법에 대한 연구가 필요하다고 사료된다.
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