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독립인 두 표본에서의 평균검정에 필요한 표본 수 계산

김영록1, 안성호2

Abstract. 일반적으로 우리들은 실시되는 실험이나 조사를 위해 사용하는
표본 수가 적절한지에 대해 자신없어 한다. 하지만 정확한 수식에 근거한 표본
수를 계산함으로서 실험이나 조사의 타당성을 검토할 수 있다. 이에 본 연구는
소프트웨어의일종인 EXCEL을이용하여검정력과 effect size를고려한정확한
표본 수를 계산하고자 하였다.

1. 들어가며

현대 사회에서 통계학은 다양한 분석기법들을 사용하여 거의 모든 분야에서
중요하게 활용되고 있다. 왜냐하면 현대의 통계학은 연구목적에 필요한 자료를
수집하여 정리, 요약하고 분석하여 제한된 자료에서 합리적인 판단을 내릴 수
있는과학적인자료분석학문이기때문이다. 통계학은과학적인자료분석방법
이므로연구대상에대한어떤의미있는정보를얻고자하는여러방면에적용될
수 있다.
따라서 통계학을 바탕으로 자료 분석을 위한 표본설계를 하고자 하는 경우,

표본의 크기를 얼마로 할 것인지를 결정하는 것은 매우 중요한 부분 중의 하나
이다. 그 이유는 표본의 모집단에 대한 대표성을 보장하고 관심모수 추정량의
표본오차가조사목적에합당한수준이내가되도록표본의크기를정해주는것이
필요하기 때문이다.

Key words and phrases. 표본 수, 검정력, effect size, 평균 검정.
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그러나 통계학 전공자들조차 얼마나 많은 표본 수를 가지고 실험이나 조사를
실시해야 그것에 대한 검정을 확신할 수 있는지를 정확하게 판단하기 어려운
것이 현실이다. 표본 수가 너무 적으면 모집단에서 찾고자 하는 것들의 중요한
부분을 간과할 수 있고, 반대로 표본 수가 너무 많으면 소비되는 시간 및 자원
등이 낭비될 수 있기 때문이다.
이러한 어려움을 해소하기 위해 실험이나 조사에 적합한 표본 수를 계산하여

만족할만한결과를도출하는방법을연구하는것이필요하다. 표본 수를구하는
방법에 대한 대부분의 연구에서는 제1종 오류만을 고려하여 적합한 표본 수를
계산하는 방법들을 소개하였으나, 본 연구에서는 실험이나 조사를 실행한 후
이를 검정하는데 있어 확신을 가질 수 있도록 제2종 오류까지 고려하여 좀 더
정확한 표본 수를 계산하였다.
우리는 지금 컴퓨터와 인터넷을 기반으로 한 학습방법에 익숙해져 있으며,

이는 통계학 학습에서도 적용되고 있다. 인터넷을 활용하여 통계학 학습에 필요
한 전자교재를 언제든지 사용할 수 있으며, 다양한 소프트웨어를 활용한 통계적
계산 역시 가능하다. 전자교재의 경우 인터넷이 연결되어 있는 장소면 어느 곳
에서나 원하는 시간에 언제든지 사용할 수 있는 장점이 있다. 또한 MINITAB,
NCSS, PASS, SPSS/PC, SAS, Statgraphic, TSP, RATS, SYSTAT와 같은 여러
가지 소프트웨어를 사용하여 필요한 통계적 계산을 쉽게 할 수 있다. 하지만
대부분의 소프트웨어들은 영어로 구성되어 있으며, 가격 역시 고가인 것이 많기
때문에 개인 또는 소기업이 사용하기에 어려운 것이 현실이다.
이에 본 연구에서는 검정력을 고려하여 평균검정에 필요한 정확한 표본 수를

계산하는데 있어 누구나 쉽게 접할 수 있는 EXCEL을 활용하였다. 위에서 언
급한 통계 전용 소프트웨어가 아닌 EXCEL을 사용하기 때문에 필요한 수식을
직접입력하여표본수를구해야하는번거로움이있지만, 이러한작업을통해본
연구에서 도출한 수식에 대한 정확한 이해를 바탕으로 실험이나 조사를 수행할
수 있는 장점이 있다.
본연구에서는정규분포이론을바탕으로독립인두표본에서두그룹의분산이

같고 각 그룹의 표본 수가 같은 경우, 두 그룹의 분산이 다르고 각 그룹의 표본
수가 같은 경우, 두 그룹의 분산이 같고 각 그룹의 표본 수가 다른 경우, 두 그룹
의 분산이 다르고 각 그룹의 표본 수가 다른 경우로 나누어 실시하는 실험이나
조사에서 평균검정에 필요한 총 표본 수를 계산하였다.
다음은 이 연구에서 사용된 용어들의 설명이다.

(1) 귀무가설 (H0) : 연구자가 기각하고자 하는 가설
(2) 대립가설 (H1) : 연구자가 주장하고자 하는 가설
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(3) 제1종 오류 (α) : 귀무가설이 맞을 때, 귀무가설이 틀렸다고 할 확률
(4) 제2종 오류 (1− β) : 대립가설이 맞을 때, 대립가설이 틀렸다고 할 확률
(5) 기각역 : 귀무가설을 기각하게 하는 구간
(6) 유의수준 : 선택된 기각역의 귀무가설 하의 확률
(7) 검정력 (β; power) : 귀무가설이 거짓일때, 귀무가설을 기각할 확률
(8) 검정통계량 : 대립가설과 귀무가설을 판정하기 위하여 사용하는 통계량

2. 독립인 두 그룹의 표본의 수가 같고 분산이 같은 경우

X1, X2, · · · , Xm이 서로 독립이며 평균이 µ1이고 분산이 σ2
1인 정규분포에서

얻어진표본이라하고, Y1, Y2, · · · , Yn이서로독립이며평균이 µ2이고분산이 σ2
2

인 정규분포에서 얻어진 표본이라고 하고, 이들 Xi의 표본과 Yj의 표본은 서로
독립이라고 가정한다.
이때 두 그룹 X̄와 Ȳ 의 분포는 각각 평균 µ1, 분산 σ2

1
m 과 평균 µ2, 분산 σ2

2
n 인

정규분포를 따르게 되므로 X̄ − Ȳ 의 분포는 다음과 같다.

(1) X̄ − Ȳ ∼ N(µ1 − µ2,
σ2
1

m
+

σ2
2

n
)

본 연구에서는 독립인 두 표본의 표본의 수를 구함에 있어 독립인 두 그룹의
표본의 수가 같고 분산이 같은 경우, 독립인 두 그룹의 표본의 수가 같고 분산이
다른 경우, 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 같은 경우, 독립인 두
그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 다른 경우로 나누어 살펴볼 것이다.
두 그룹의 표본의 수인 m과 n이 같고(m = n, 이하 n으로 표기) 분산인 σ2

1과
σ2
2이 같을 때 (σ2

1 = σ2
2 = σ2) 독립인 평균 검정에서 X̄ − Ȳ 의 분포는

(2) X̄ − Ȳ ∼ N(µ1 − µ2, σ
2 2

n
)

를 따르게 되고 사용되는 검정통계량은

(3) Z =
(X̄ − Ȳ )− (µ1 − µ2)

σ
√

2
n

이 된다.

2.1. 귀무가설 H0 : µX = µY 대대립가설 H1 : µX > µY . 귀무가설H0 : µX = µY

와 대립가설 H1 : µX > µY 검정에서 검정력을 고려한 표본 수 계산은 다음과
같다.



28 김영록, 안성호

대립가설 H1 : µX > µY 일 때의 검정에 대한 기각역은 임계값 (Critical value)
c에 대해

(4) C =

X̄ − Ȳ

σ
√

2
n

> c


인 형태로 얻어지고, 귀무가설이 참이라면 C와 같이 될 확률은 α가 된다.
검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(5) c = zασ

√
2

n

대립가설 하에서 각각의 그룹에 대한 평균이 µX = µ1a와 µY = µ2a이고
µ1a−µ2a의값이 0이아닐때, 검정력 β는임계값 c에대해대립가설이참이라면
다음과 같다.

(6) 1− β = Pr

(X̄ − Ȳ )− (µ1a − µ2a)

σ
√

2
n

< c


검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(7) c = (µ1a − µ2a)− z1−βσ

√
2

n

식 (2.5)와 식 (2.7)을 같다고 놓고 n에 대해 풀어보면 다음과 같은 결과를
얻을 수 있다.

(8) zασ

√
2

n
= (µ1a − µ2a)− z1−βσ

√
2

n

(9) (zα + z1−β)σ

√
2

n
= (µ1a − µ2a)

(10) 1√
n
=

(µ1a − µ2a)√
2(zα + z1−β)σ

(11) n =
2(zα + z1−β)

2σ2

(µ1a − µ2a)2



독립인 두 표본에서의 평균검정에 필요한 표본 수 계산 29

2.2. 귀무가설 H0 : µX = µY 대대립가설 H1 : µX < µY . 귀무가설H0 : µX = µY

와 대립가설 H1 : µX < µY 검정에서 검정력을 고려한 표본 수 계산은 다음과
같다.
대립가설 H1 : µX < µY 일 때의 검정에 대한 기각역은 임계값 (Critical value)

c에 대해

(12) C =

X̄ − Ȳ

σ
√

2
n

< c


인 형태로 얻어지고 귀무가설이 참이라면, C와 같이 될 확률은 α가 된다.
검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(13) c = −zασ

√
2

n

대립가설 하에서 각각의 그룹에 대한 평균이 µX = µ1a와 µY = µ2a이고
µ1a−µ2a의값이 0이아닐때, 검정력 β는임계값 c에대해대립가설이참이라면
다음과 같다.

(14) 1− β = Pr

(X̄ − Ȳ )− (µ1a − µ2a)

σ
√

2
n

> c


검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(15) c = (µ1a − µ2a) + z1−βσ

√
2

n

식 (2.13)과 식 (2.15)를 같다고 놓고 n에 대해 풀어보면 다음과 같은 결과를
얻을 수 있다.

(16) −zασ

√
2

n
= (µ1a − µ2a) + z1−βσ

√
2

n

(17) (zα + z1−β)σ

√
2

n
= µ2a − µ1a

(18) 1√
n
=

µ2a − µ1a√
2(zα + z1−β)σ

(19) n =
2(zα + z1−β)

2σ2

(µ2a − µ1a)2
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@
@
@@δ

β 0.9 0.91 0.92 0.93 0.94 0.95 0.96 0.97 0.98 0.99

0.05 5256 5501 5774 6082 6436 6851 7356 8000 8899 10414
0.1 1314 1375 1444 1521 1609 1713 1839 2000 2225 2603
0.15 584 611 642 676 715 761 817 889 989 1157
0.2 328 344 361 380 402 428 460 500 556 651
0.25 210 220 231 243 257 274 294 320 356 417
0.3 146 153 160 169 179 190 204 222 247 289
0.35 107 112 118 124 131 140 150 163 182 213
0.4 82 86 90 95 101 107 115 125 139 163
0.45 65 68 71 75 79 85 91 99 110 129
0.5 53 55 58 61 64 69 74 80 89 104
0.55 43 45 48 50 53 57 61 66 74 86
0.6 36 38 40 42 45 48 51 56 62 72
0.65 31 33 34 36 38 41 44 47 53 62
0.7 27 28 29 31 33 35 38 41 45 53
0.75 23 24 26 27 29 30 33 36 40 46
0.8 21 21 23 24 25 27 29 31 35 41
0.85 18 19 20 21 22 24 25 28 31 36
0.9 16 17 18 19 20 21 23 25 27 32
0.95 15 15 16 17 18 19 20 22 25 29

Table 1. 독립인두그룹의표본의수가같고분산이같은경우에
대한 단측검정에서의 표본 수, 유의수준 α=0.1

이는 귀무가설 H0 : µX = µY 대 대립가설 H1 : µX > µY 와 귀무가설 H0 :

µX = µY 대 대립가설 H1 : µX < µY 의 표본 수 n에 대한 계산의 결과가 같다는
것을 나타내고 있다.
두 그룹의분산이같을경우 Effect size δ([9],Cohen, Statistical Power Analysis

for the Behavioral Sciences, 2/e)는 다음과 같이 정의되어진다:

(20) δ =
|µ1a − µ2a|

σ

이 식을 이용하여 독립인 두 그룹의 표본의 수가 같고 분산이 같은 경우에 대한
단측검정에서의 표본 수를 구하면 다음과 같다.

(21) n =
2(zα + z1−β)

2

δ2

주어진 식을 바탕으로 유의수준 α의 값이 각각 0.1(표 2.1), 0.05(표 2.2), 0.01(표
2.3)일때, 검정력을 0.9부터 0.99까지 0.01씩증가시키고 δ의값을 0.05부터 0.95
까지 0.05씩 증가시켜 EXCEL에서 주어진 식을 직접 입력하여 표본 수를 계산
하였다.
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@
@
@@δ

β 0.9 0.91 0.92 0.93 0.94 0.95 0.96 0.97 0.98 0.99

0.05 6851 7131 7442 7791 8190 8658 9224 9944 10944 12616
0.1 1713 1783 1860 1948 2048 2164 2306 2486 2736 3154
0.15 761 792 827 866 910 962 1025 1105 1216 1402
0.2 428 446 465 487 512 541 576 622 684 789
0.25 274 285 298 312 328 346 369 398 438 505
0.3 190 198 207 216 228 240 256 276 304 350
0.35 140 146 152 159 167 177 188 203 223 257
0.4 107 111 116 122 128 135 144 155 171 197
0.45 85 88 92 96 101 107 114 123 135 156
0.5 69 71 74 78 82 87 92 99 109 126
0.55 57 59 62 64 68 72 76 82 90 104
0.6 48 50 52 54 57 60 64 69 76 88
0.65 41 42 44 46 48 51 55 59 65 75
0.7 35 36 38 40 42 44 47 51 56 64
0.75 30 32 33 35 36 38 41 44 49 56
0.8 27 28 29 30 32 34 36 39 43 49
0.85 24 25 26 27 28 30 32 34 38 44
0.9 21 22 23 24 25 27 28 31 34 39
0.95 19 20 21 22 23 24 26 28 30 35

Table 2. 독립인두그룹의표본의수가같고분산이같은경우에
대한 단측검정에서의 표본 수, 유의수준 α=0.05

2.3. 귀무가설 H0 : µX = µY 대대립가설 H1 : µX ̸= µY . 귀무가설H0 : µX = µY

와 대립가설 H1 : µX ̸= µY 검정에서 검정력을 고려한 표본 수 계산은 다음과
같다.
대립가설 H1 : µX ̸= µY 일 때의 검정에 대한 기각역은 임계값 (Critical value)

c에 대해

(22) C =


∣∣∣∣∣∣X̄ − Ȳ

σ
√

2
n

∣∣∣∣∣∣ > c


인 형태로 얻어지고, 귀무가설이 참이라면 C와 같이 될 확률은 α가 된다.
검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(23) c = zα/2σ

√
2

n

또는

(24) c = −zα/2σ

√
2

n
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@
@

@@δ

β 0.9 0.91 0.92 0.93 0.94 0.95 0.96 0.97 0.98 0.99

0.05 10414 10758 11139 11565 12050 12616 13298 14160 15348 17318
0.1 2603 2690 2785 2891 3013 3154 3324 3540 3837 4330
0.15 1157 1195 1238 1285 1339 1402 1478 1573 1705 1924
0.2 651 672 696 723 753 789 831 885 959 1082
0.25 417 430 446 463 482 505 532 566 614 693
0.3 289 299 309 321 335 350 369 393 426 481
0.35 213 220 227 236 246 257 271 289 313 353
0.4 163 168 174 181 188 197 208 221 240 271
0.45 129 133 138 143 149 156 164 175 189 214
0.5 104 108 111 116 121 126 133 142 153 173
0.55 86 89 92 96 100 104 110 117 127 143
0.6 72 75 77 80 84 88 92 98 107 120
0.65 62 64 66 68 71 75 79 84 91 102
0.7 53 55 57 59 61 64 68 72 78 88
0.75 46 48 50 51 54 56 59 63 68 77
0.8 41 42 44 45 47 49 52 55 60 68
0.85 36 37 39 40 42 44 46 49 53 60
0.9 32 33 34 36 37 39 41 44 47 53
0.95 29 30 31 32 33 35 37 39 43 48

Table 3. 독립인두그룹의표본의수가같고분산이같은경우에
대한 단측검정에서의 표본 수, 유의수준 α=0.01

대립가설 하에서 각각의 그룹에 대한 평균이 µX = µ1a와 µY = µ2a이고
µ1a−µ2a의값이 0보다클때, 검정력 β는임계값 c에대해대립가설이참이라면
다음과 같다.

(25) 1− β = Pr

(X̄ − Ȳ )− (µ1a − µ2a)

σ
√

2
n

< c


또한 대립가설 하에서 각각의 그룹에 대한 평균이 µX = µ1a와 µY = µ2a

이고 µ1a − µ2a의 값이 0보다 작을 때, 검정력 β는 임계값 c에 대해 대립가설이
참이라면 다음과 같다.

(26) 1− β = Pr

(X̄ − Ȳ )− (µ1a − µ2a)

σ
√

2
n

> c


검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 각각 다음과 같다.

(27) c = (µ1a − µ2a)− z1−βσ

√
2

n
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또는

(28) c = (µ1a − µ2a) + z1−βσ

√
2

n

식 (2.23)과 식 (2.27)을 같다고 놓고 n에 대해 풀어보면 다음과 같은 결과를
얻을 수 있다.

(29) zα/2σ

√
2

n
= (µ1a − µ2a)− z1−βσ

√
2

n

(30) (zα/2 + z1−β)σ

√
2

n
= µ1a − µ2a

(31) 1√
n
=

µ1a − µ2a√
2(zα/2 + z1−β)σ

(32) n =
2(zα/2 + z1−β)

2σ2

(µ1a − µ2a)2

또한 식 (2.24)와 식 (2.28)을 같다고 놓고 n에 대해 풀어보면 다음과 같은
결과를 얻을 수 있다.

(33) −zα/2σ

√
2

n
= (µ1a − µ2a) + z1−βσ

√
2

n

(34) (zα/2 + z1−β)σ

√
2

n
= µ2a − µ1a

(35) 1√
n
=

µ2a − µ1a√
2(zα/2 + z1−β)σ

(36) n =
2(zα/2 + z1−β)

2σ2

(µ2a − µ1a)2

따라서 식 (2.32)와 식 (2.36)에서 보는 것과 같이 양측 검정에서 구하고자
하는 표본 수는 µ1a − µ2a의 값이 0보다 클 때와 작을 때 모두 같은 값을 가지는
것을 알 수 있다.
단측검정에서의 경우처럼 Effect size δ를 이용하여 표본 수를 구하면 다음과

같다.

(37) n =
2(zα/2 + z1−β)

2

δ2
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@
@
@@δ

β 0.9 0.91 0.92 0.93 0.94 0.95 0.96 0.97 0.98 0.99

0.05 6851 7131 7442 7791 8190 8658 9224 9944 10944 12616
0.1 1713 1783 1860 1948 2048 2164 2306 2486 2736 3154
0.15 761 792 827 866 910 962 1025 1105 1216 1402
0.2 428 446 465 487 512 541 576 622 684 789
0.25 274 285 298 312 328 346 369 398 438 505
0.3 190 198 207 216 228 240 256 276 304 350
0.35 140 146 152 159 167 177 188 203 223 257
0.4 107 111 116 122 128 135 144 155 171 197
0.45 85 88 92 96 101 107 114 123 135 156
0.5 69 71 74 78 82 87 92 99 109 126
0.55 57 59 62 64 68 72 76 82 90 104
0.6 48 50 52 54 57 60 64 69 76 88
0.65 41 42 44 46 48 51 55 59 65 75
0.7 35 36 38 40 42 44 47 51 56 64
0.75 30 32 33 35 36 38 41 44 49 56
0.8 27 28 29 30 32 34 36 39 43 49
0.85 24 25 26 27 28 30 32 34 38 44
0.9 21 22 23 24 25 27 28 31 34 39
0.95 19 20 21 22 23 24 26 28 30 35

Table 4. 독립인두그룹의표본의수가같고분산이같은경우에
대한 양측검정에서의 표본 수, 유의수준 α=0.1

주어진식을바탕으로유의수준 α의값이각각 0.1(표 2.4), 0.05(표 2.5), 0.01(표
2.6)일때, 검정력을 0.9부터 0.99까지 0.01씩증가시키고 δ의값을 0.05부터 0.95
까지 0.05씩 증가시켜 EXCEL에서 주어진 식을 직접 입력하여 표본 수를 계산
하였다.

3. 독립인 두 그룹의 표본의 수가 같고 분산이 다른 경우

두 그룹의 표본의 수인 m과 n이 같고(m = n, 이하 n으로 표기) 분산인 σ2
1과

σ2
2이 다를 때 독립인 평균 검정에서 X̄ − Ȳ 의 분포는

(38) X̄ − Ȳ ∼ N(µ1 − µ2,
σ2
1 + σ2

2

n
)

를 따르게 되고 사용되는 검정통계량은

(39) Z =
(X̄ − Ȳ )− (µ1 − µ2)√

σ2
1+σ2

2
n

이 된다.
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@
@
@@δ

β 0.9 0.91 0.92 0.93 0.94 0.95 0.96 0.97 0.98 0.99

0.05 8406 8716 9059 9444 9883 10369 11015 11801 12888 14698
0.1 2101 2179 2265 2361 2471 2599 2754 2950 3222 3674
0.15 934 968 1007 1049 1098 1155 1224 1311 1432 1633
0.2 525 545 566 590 618 650 688 738 805 919
0.25 336 349 362 378 395 416 441 472 516 588
0.3 233 242 252 262 275 289 306 328 358 408
0.35 172 178 185 193 202 212 225 241 263 300
0.4 131 136 142 148 154 162 172 184 201 230
0.45 104 108 112 117 122 128 136 146 159 181
0.5 84 87 91 94 99 104 110 118 129 147
0.55 69 72 75 78 82 86 91 98 107 121
0.6 58 61 63 66 69 72 76 82 89 102
0.65 50 52 54 56 58 62 65 70 76 87
0.7 43 44 46 48 50 53 56 60 66 75
0.75 37 39 40 42 44 46 49 52 57 65
0.8 33 34 35 37 39 41 43 46 50 57
0.85 29 30 31 33 34 36 38 41 45 51
0.9 26 27 28 29 31 32 34 36 40 45
0.95 23 24 25 26 27 29 31 33 36 41

Table 5. 독립인두그룹의표본의수가같고분산이같은경우에
대한 양측검정에서의 표본 수, 유의수준 α=0.05

3.1. 귀무가설 H0 : µX = µY 대대립가설 H1 : µX > µY . 귀무가설H0 : µX = µY

와 대립가설 H1 : µX > µY 검정에서 검정력을 고려한 표본 수 계산은 다음과
같다.
대립가설 H1 : µX > µY 일 때의 검정에 대한 기각역은 임계값 (Critical value)

c에 대해

(40) C =

 X̄ − Ȳ√
σ2
1+σ2

2
n

> c


인 형태로 얻어지고, 귀무가설이 참이라면 C와 같이 될 확률은 α가 된다.
검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(41) c = zα

√
σ2
1 + σ2

2

n

대립가설 하에서 각각의 그룹에 대한 평균이 µX = µ1a와 µY = µ2a이고
µ1a−µ2a의값이 0이아닐때, 검정력 β는임계값 c에대해대립가설이참이라면
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@
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β 0.9 0.91 0.92 0.93 0.94 0.95 0.96 0.97 0.98 0.99

0.05 11904 12272 12678 13133 13650 14251 14975 15889 17146 19225
0.1 2976 3068 3170 3283 3412 3563 3744 3972 4287 4806
0.15 1323 1364 1409 1459 1517 1583 1664 1765 1905 2136
0.2 744 767 792 821 853 891 936 993 1072 1202
0.25 476 491 507 525 546 570 599 636 686 769
0.3 331 341 352 365 379 396 416 441 476 534
0.35 243 250 259 268 279 291 306 324 350 392
0.4 186 192 198 205 213 223 234 248 268 300
0.45 147 152 157 162 169 176 185 196 212 237
0.5 119 123 127 131 136 143 150 159 171 192
0.55 98 101 105 109 113 118 124 131 142 159
0.6 83 85 88 91 95 99 104 110 119 134
0.65 70 73 75 78 81 84 89 94 101 114
0.7 61 63 65 67 70 73 76 81 87 98
0.75 53 55 56 58 61 63 67 71 76 85
0.8 46 48 50 51 53 56 58 62 67 75
0.85 41 42 44 45 47 49 52 55 59 67
0.9 37 38 39 41 42 44 46 49 53 59
0.95 33 34 35 36 38 39 41 44 47 53

Table 6. 독립인두그룹의표본의수가같고분산이같은경우에
대한 양측검정에서의 표본 수, 유의수준 α=0.01

다음과 같다.

(42) 1− β = Pr

(X̄ − Ȳ )− (µ1a − µ2a)√
σ2
1+σ2

2
n

< c


검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(43) c = (µ1a − µ2a)− z1−β

√
σ2
1 + σ2

2

n

식 (2.41)과 식 (2.43)을 같다고 놓고 n에 대해 풀어보면 다음과 같은 결과를
얻을 수 있다.

(44) zα

√
σ2
1 + σ2

2

n
= (µ1a − µ2a)− z1−β

√
σ2
1 + σ2

2

n

(45) (zα + z1−β)

√
σ2
1 + σ2

2

n
= (µ1a − µ2a)
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(46) 1√
n
=

(µ1a − µ2a)

(zα + z1−β)
√

σ2
1 + σ2

2

(47) n =
(zα + z1−β)

2(σ2
1 + σ2

2)
2

(µ1a − µ2a)2

3.2. 귀무가설 H0 : µX = µY 대대립가설 H1 : µX < µY . 귀무가설H0 : µX = µY

와 대립가설 H1 : µX < µY 검정에서 검정력을 고려한 표본 수 계산은 다음과
같다.
대립가설 H1 : µX < µY 일 때의 검정에 대한 기각역은 임계값 (Critical value)

c에 대해

(48) C =

 X̄ − Ȳ√
σ2
1+σ2

2
n

< c


인 형태로 얻어지고 귀무가설이 참이라면, C와 같이 될 확률은 α가 된다.
검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(49) c = −zα

√
σ2
1 + σ2

2

n

대립가설 하에서 각각의 그룹에 대한 평균이 µX = µ1a와 µY = µ2a이고
µ1a−µ2a의값이 0이아닐때, 검정력 β는임계값 c에대해대립가설이참이라면
다음과 같다.

(50) 1− β = Pr

(X̄ − Ȳ )− (µ1a − µ2a)√
σ2
1+σ2

2
n

> c


검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(51) c = (µ1a − µ2a) + z1−β

√
σ2
1 + σ2

2

n

식 (2.49)와 식 (2.51)을 같다고 놓고 n에 대해 풀어보면 다음과 같은 결과를
얻을 수 있다.

(52) −zα

√
σ2
1 + σ2

2

n
= (µ1a − µ2a) + z1−β

√
σ2
1 + σ2

2

n

(53) (zα + z1−β)

√
σ2
1 + σ2

2

n
= µ2a − µ1a
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(54) 1√
n
=

µ2a − µ1a

(zα + z1−β)
√

σ2
1 + σ2

2

(55) n =
(zα + z1−β)

2(σ2
1 + σ2

2)
2

(µ2a − µ1a)2

이는 귀무가설 H0 : µX = µY 대 대립가설 H1 : µX > µY 와 귀무가설 H0 :

µX = µY 대 대립가설 H1 : µX < µY 의 표본 수 n에 대한 계산의 결과가 같다는
것을 나타내고 있다.
두 그룹의분산이다른경우 Effect size δ([9],Cohen, Statistical Power Analysis

for the Behavioral Sciences, 2/e)는 다음과 같이 정의되어진다:

(56) δ =
|µ1a − µ2a|√

σ2
1+σ2

2
2

이 식을 이용하여 독립인 두 그룹의 표본의 수가 같고 분산이 다른 경우에
대한 단측검정에서의 표본 수를 구하면 다음과 같다.

(57) n =
2(zα + z1−β)

2

δ2

3.3. 귀무가설 H0 : µX = µY 대대립가설 H1 : µX ̸= µY . 귀무가설H0 : µX = µY

와 대립가설 H1 : µX ̸= µY 검정에서 검정력을 고려한 표본 수 계산은 다음과
같다.
대립가설 H1 : µX ̸= µY 일때의검정에대한기각역은임계값(Critical value)c

에 대해

(58) C =


∣∣∣∣∣∣ X̄ − Ȳ√

σ2
1+σ2

2
n

∣∣∣∣∣∣ > c


인 형태로 얻어지고, 귀무가설이 참이라면 C와 같이 될 확률은 α가 된다.
검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(59) c = zα/2

√
σ2
1 + σ2

2

n

또는

(60) c = −zα/2

√
σ2
1 + σ2

2

n
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대립가설 하에서 각각의 그룹에 대한 평균이 µX = µ1a와 µY = µ2a이고
µ1a−µ2a의값이 0보다클때, 검정력 β는임계값 c에대해대립가설이참이라면
다음과 같다.

(61) 1− β = Pr

(X̄ − Ȳ )− (µ1a − µ2a)√
σ2
1+σ2

2
n

< c


또한 대립가설 하에서 각각의 그룹에 대한 평균이 µX = µ1a와 µY = µ2a

이고 µ1a − µ2a의 값이 0보다 작을 때, 검정력 β는 임계값 c에 대해 대립가설이
참이라면 다음과 같다.

(62) 1− β = Pr

(X̄ − Ȳ )− (µ1a − µ2a)√
σ2
1+σ2

2
n

> c


검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 각각 다음과 같다.

(63) c = (µ1a − µ2a)− z1−β

√
σ2
1 + σ2

2

n

또는

(64) c = (µ1a − µ2a) + z1−β

√
σ2
1 + σ2

2

n

식 (2.59)와 식 (2.63)을 같다고 놓고 n에 대해 풀어보면 다음과 같은 결과를
얻을 수 있다.

(65) zα/2σ

√
2

n
= (µ1a − µ2a)− z1−βσ

√
2

n

(66) (zα/2 + z1−β)

√
σ2
1 + σ2

2

n
= µ1a − µ2a

(67) 1√
n
=

µ1a − µ2a

(zα/2 + z1−β)
√
σ2
1 + σ2

2

(68) n =
(zα/2 + z1−β)

2(σ2
1 + σ2

2)
2

(µ1a − µ2a)2

또한 식 (2.60)과 식 (2.64)를 같다고 놓고 n에 대해 풀어보면 다음과 같은
결과를 얻을 수 있다.

(69) −zα/2σ

√
2

n
= (µ1a − µ2a) + z1−βσ

√
2

n
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(70) (zα/2 + z1−β)

√
σ2
1 + σ2

2

n
= µ2a − µ1a

(71) 1√
n
=

µ2a − µ1a

(zα/2 + z1−β)
√
σ2
1 + σ2

2

(72) n =
(zα/2 + z1−β)

2(σ2
1 + σ2

2)
2

(µ2a − µ1a)2

따라서 식 (2.68)과 식 (2.72)에서 보는 것과 같이 양측 검정에서 구하고자
하는 표본 수는 µ1a − µ2a의 값이 0보다 클 때와 작을 때 모두 같은 값을 가지는
것을 알 수 있다.
단측검정에서의 경우처럼 Effect size δ를 이용하여 표본 수를 구하면 다음과

같다.

(73) n =
2(zα/2 + z1−β)

2

δ2

따라서 독립인 두 그룹의 표본의 수가 같을 경우 단측검정 및 양측검정에서의
표본 수는, 두 그룹의 분산의 동일성 여부와는 상관없이 Effect size를 이용하여
구할 경우 동일한 값을 갖는다는 것을 의미한다.

4. 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 같은 경우

두그룹의표본의수인 m과 n이다르고분산인 σ2
1과 σ2

2이같을때(σ2
1 = σ2

2 =

σ2) 독립인 평균 검정에서 X̄ − Ȳ 의 분포는

(74) X̄ − Ȳ ∼ N(µ1 − µ2, σ
2

(
1

m
+

1

n

)
)

를 따르게 되고 사용되는 검정통계량은

(75) Z =
(X̄ − Ȳ )− (µ1 − µ2)

σ
√

1
m + 1

n

이 된다.
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4.1. 귀무가설 H0 : µX = µY 대대립가설 H1 : µX > µY . 귀무가설H0 : µX = µY

와 대립가설 H1 : µX > µY 검정에서 검정력을 고려한 표본 수 m과 n에 대한
관계는 다음과 같다.
대립가설 H1 : µX > µY 일 때의 검정에 대한 기각역은 임계값 (Critical value)

c에 대해

(76) C =

 X̄ − Ȳ

σ
√

1
m + 1

n

> c


인 형태로 얻어지고, 귀무가설이 참이라면 C와 같이 될 확률은 α가 된다.
검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(77) c = zασ

√
1

m
+

1

n

대립가설 하에서 각각의 그룹에 대한 평균이 µX = µ1a와 µY = µ2a이고
µ1a−µ2a의값이 0이아닐때, 검정력 β는임계값 c에대해대립가설이참이라면
다음과 같다.

(78) 1− β = Pr

(X̄ − Ȳ )− (µ1a − µ2a)

σ
√

1
m + 1

n

< c


검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(79) c = (µ1a − µ2a)− z1−βσ

√
1

m
+

1

n

식 (2.77)과 식 (2.79)를 같다고 놓고 m과 n에 대해 풀어보면 다음과 같은
결과를 얻을 수 있다.

(80) zασ

√
1

m
+

1

n
= (µ1a − µ2a)− z1−βσ

√
1

m
+

1

n

(81) (zα + z1−β)σ

√
1

m
+

1

n
= (µ1a − µ2a)

(82)
√

1

m
+

1

n
=

(µ1a − µ2a)

(zα + z1−β)σ

(83) 1

m
+

1

n
=

(µ1a − µ2a)
2

(zα + z1−β)2σ2
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4.2. 귀무가설 H0 : µX = µY 대대립가설 H1 : µX < µY . 귀무가설H0 : µX = µY

와 대립가설 H1 : µX < µY 검정에서 검정력을 고려한 표본 수 m과 n에 대한
관계는 다음과 같다.
대립가설 H1 : µX < µY 일 때의 검정에 대한 기각역은 임계값 (Critical value)

c에 대해

(84) C =

 X̄ − Ȳ

σ
√

1
m + 1

n

< c


인 형태로 얻어지고 귀무가설이 참이라면, C와 같이 될 확률은 α가 된다.
검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(85) c = −zασ

√
1

m
+

1

n

대립가설 하에서 각각의 그룹에 대한 평균이 µX = µ1a와 µY = µ2a이고
µ1a−µ2a의값이 0이아닐때, 검정력 β는임계값 c에대해대립가설이참이라면
다음과 같다.

(86) 1− β = Pr

(X̄ − Ȳ )− (µ1a − µ2a)

σ
√

1
m + 1

n

> c


검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(87) c = (µ1a − µ2a) + z1−βσ

√
1

m
+

1

n

식 (2.85)와 식 (2.87)을 같다고 놓고 m과 n에 대해 풀어보면 다음과 같은
결과를 얻을 수 있다.

(88) −zασ

√
1

m
+

1

n
= (µ1a − µ2a) + z1−βσ

√
1

m
+

1

n

(89) (zα + z1−β)σ

√
1

m
+

1

n
= µ2a − µ1a

(90)
√

1

m
+

1

n
=

µ2a − µ1a

(zα + z1−β)σ

(91) 1

m
+

1

n
=

(µ2a − µ1a)
2

(zα + z1−β)2σ2
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이는 귀무가설 H0 : µX = µY 대 대립가설 H1 : µX > µY 와 귀무가설 H0 :

µX = µY 대 대립가설 H1 : µX < µY 의 표본 수 m과 n의 관계에 대한 결과가
같다는 것을 나타내고 있다.
두 그룹의분산이같을경우 Effect size δ([9],Cohen, Statistical Power Analysis

for the Behavioral Sciences, 2/e)는 다음과 같이 정의되어진다:

(92) δ =
|µ1a − µ2a|

σ

이 식을 이용하여 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 같은 경우에
대한 단측검정에서의 m과 n에 대한 관계식을 구하면 다음과 같다.

(93) 1

m
+

1

n
=

δ2

(zα + z1−β)2

위의 식에서 알 수 있듯이 두 그룹의 표본의 수가 같은 경우에 적용하였던
방식으로는 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다른 경우에 대한 각각의 서로 다른
표본 수를 구할 수 없다.
그러므로 각각의 서로 다른 표본 수를 구하기 위해서는 m : n = 1 : k 또는

m : n = k : 1와 같이 서로 다른 표본 수에 대해 비례식을 이용하여 계산하여야
한다.
본 연구에서는 편의상 두 그룹 중 기준으로 잡는 그룹의 표본 수를 n으로

표기하기 위해 비례식 m : n = k : 1으로부터 얻은 m = kn을 사용하기로 하며,
두 그룹의 표본의 수가 다른 경우에 대한 각각의 서로 다른 표본 수를 구하는
것이므로 k ̸= 1이다.

m = kn을 적용하여 식 (2.93)을 정리하면 다음과 같다.

(94) 1

kn
+

1

n
=

δ2

(zα + z1−β)2

(95)
(
k + 1

k

)
1

n
=

δ2

(zα + z1−β)2

(96) n =

(
k + 1

k

)
(zα + z1−β)

2

δ2

따라서 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 같은 경우 구하고자하는
총 표본의 수를 N이라고 하면 N = m + n = kn + n = (k + 1)n이므로 이를
정리하면 다음과 같다.

(97) N = (k + 1)

(
k + 1

k

)
(zα + z1−β)

2

δ2
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@
@

@@δ

β 0.9 0.91 0.92 0.93 0.94 0.95 0.96 0.97 0.98 0.99

0.05 11825 12378 12992 13685 14481 15415 16550 18001 20024 23430
0.1 2956 3094 3248 3421 3620 3854 4138 4500 5006 5858
0.15 1314 1375 1444 1521 1609 1713 1839 2000 2225 2603
0.2 739 774 812 855 905 963 1034 1125 1251 1464
0.25 473 495 520 547 579 617 662 720 801 937
0.3 328 344 361 380 402 428 460 500 556 651
0.35 241 253 265 279 296 315 338 367 409 478
0.4 185 193 203 214 226 241 259 281 313 366
0.45 146 153 160 169 179 190 204 222 247 289
0.5 118 124 130 137 145 154 166 180 200 234
0.55 98 102 107 113 120 127 137 149 165 194
0.6 82 86 90 95 101 107 115 125 139 163
0.65 70 73 77 81 86 91 98 107 118 139
0.7 60 63 66 70 74 79 84 92 102 120
0.75 53 55 58 61 64 69 74 80 89 104
0.8 46 48 51 53 57 60 65 70 78 92
0.85 41 43 45 47 50 53 57 62 69 81
0.9 36 38 40 42 45 48 51 56 62 72
0.95 33 34 36 38 40 43 46 50 55 65

Table 7. 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 같은 경
우에 대한 단측검정에서의 총 표본 수, k = 0.5, 유의수준 α=0.1

(98) N =

(
(k + 1)2

k

)
(zα + z1−β)

2

δ2

본 논문에서는 두 그룹 중 기준으로 잡는 그룹의 표본 수에 대해 다른 그룹의
표본 수가 절반인 경우 (k = 0.5)에 대해, 주어진 식을 바탕으로 유의수준 α의
값이각각 0.1(표 2.7), 0.05(표 2.8), 0.01(표 2.9)일때, 검정력을 0.9부터 0.99까지
0.01씩 증가시키고 δ의 값을 0.05부터 0.95까지 0.05씩 증가시켜 EXCEL에서
주어진 식을 직접 입력하여 총 표본 수를 계산하였다.

4.3. 귀무가설 H0 : µX = µY 대대립가설 H1 : µX ̸= µY . 귀무가설H0 : µX = µY

와 대립가설 H1 : µX ̸= µY 검정에서 검정력을 고려한 표본 수 m과 n에 대한
관계는 다음과 같다.
대립가설 H1 : µX ̸= µY 일 때의 검정에 대한 기각역은 임계값 (Critical value)

c에 대해

(99) C =


∣∣∣∣∣∣ X̄ − Ȳ

σ
√

1
m + 1

n

∣∣∣∣∣∣ > c


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@
@

@@δ

β 0.9 0.91 0.92 0.93 0.94 0.95 0.96 0.97 0.98 0.99

0.05 15415 16045 16744 17529 18428 19480 20753 22374 24623 28387
0.1 3854 4011 4186 4382 4607 4870 5188 5594 6156 7097
0.15 1713 1783 1860 1948 2048 2164 2306 2486 2736 3154
0.2 963 1003 1046 1096 1152 1217 1297 1398 1539 1774
0.25 617 642 670 701 737 779 830 895 985 1135
0.3 428 446 465 487 512 541 576 622 684 789
0.35 315 327 342 358 376 398 424 457 503 579
0.4 241 251 262 274 288 304 324 350 385 444
0.45 190 198 207 216 228 240 256 276 304 350
0.5 154 160 167 175 184 195 208 224 246 284
0.55 127 133 138 145 152 161 172 185 203 235
0.6 107 111 116 122 128 135 144 155 171 197
0.65 91 95 99 104 109 115 123 132 146 168
0.7 79 82 85 89 94 99 106 114 126 145
0.75 69 71 74 78 82 87 92 99 109 126
0.8 60 63 65 68 72 76 81 87 96 111
0.85 53 56 58 61 64 67 72 77 85 98
0.9 48 50 52 54 57 60 64 69 76 88
0.95 43 44 46 49 51 54 57 62 68 79

Table 8. 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 같은 경
우에 대한 단측검정에서의 총 표본 수, k = 0.5, 유의수준 α=0.05

인 형태로 얻어지고, 귀무가설이 참이라면 C와 같이 될 확률은 α가 된다.
검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(100) c = zα/2σ

√
1

m
+

1

n

또는

(101) c = −zα/2σ

√
1

m
+

1

n

대립가설 하에서 각각의 그룹에 대한 평균이 µX = µ1a와 µY = µ2a이고
µ1a−µ2a의값이 0보다클때, 검정력 β는임계값 c에대해대립가설이참이라면
다음과 같다.

(102) 1− β = Pr

(X̄ − Ȳ )− (µ1a − µ2a)

σ
√

1
m + 1

n

< c


또한 대립가설 하에서 각각의 그룹에 대한 평균이 µX = µ1a와 µY = µ2a

이고 µ1a − µ2a의 값이 0보다 작을 때, 검정력 β는 임계값 c에 대해 대립가설이
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@
@

@@δ

β 0.9 0.91 0.92 0.93 0.94 0.95 0.96 0.97 0.98 0.99

0.05 23430 24206 25062 26021 27114 28387 29920 31860 34533 38966
0.1 5858 6051 6266 6505 6778 7097 7480 7965 8633 9741
0.15 2603 2690 2785 2891 3013 3154 3324 3540 3837 4330
0.2 1464 1513 1566 1626 1695 1774 1870 1991 2158 2435
0.25 937 968 1002 1041 1085 1135 1197 1274 1381 1559
0.3 651 672 696 723 753 789 831 885 959 1082
0.35 478 494 511 531 553 579 611 650 705 795
0.4 366 378 392 407 424 444 467 498 540 609
0.45 289 299 309 321 335 350 369 393 426 481
0.5 234 242 251 260 271 284 299 319 345 390
0.55 194 200 207 215 224 235 247 263 285 322
0.6 163 168 174 181 188 197 208 221 240 271
0.65 139 143 148 154 160 168 177 189 204 231
0.7 120 123 128 133 138 145 153 163 176 199
0.75 104 108 111 116 121 126 133 142 153 173
0.8 92 95 98 102 106 111 117 124 135 152
0.85 81 84 87 90 94 98 104 110 119 135
0.9 72 75 77 80 84 88 92 98 107 120
0.95 65 67 69 72 75 79 83 88 96 108

Table 9. 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 같은 경
우에 대한 단측검정에서의 총 표본 수, k = 0.5, 유의수준 α=0.01

참이라면 다음과 같다.

(103) 1− β = Pr

(X̄ − Ȳ )− (µ1a − µ2a)

σ
√

1
m + 1

n

> c


검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 각각 다음과 같다.

(104) c = (µ1a − µ2a)− z1−βσ

√
1

m
+

1

n

또는

(105) c = (µ1a − µ2a) + z1−βσ

√
1

m
+

1

n

식 (2.100)과 식 (2.104)를 같다고 놓고 m과 n에 대해 풀어보면 다음과 같은
결과를 얻을 수 있다.

(106) zα/2σ

√
1

m
+

1

n
= (µ1a − µ2a)− z1−βσ

√
1

m
+

1

n
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(107) (zα/2 + z1−β)σ

√
1

m
+

1

n
= µ1a − µ2a

(108)
√

1

m
+

1

n
=

µ1a − µ2a

(zα/2 + z1−β)σ

(109) 1

m
+

1

n
=

(µ1a − µ2a)
2

(zα/2 + z1−β)2σ2

또한 식 (2.101)과 식 (2.105)를 같다고 놓고 m과 n에 대해 풀어보면 다음과
같은 결과를 얻을 수 있다.

(110) −zα/2σ

√
1

m
+

1

n
= (µ1a − µ2a) + z1−βσ

√
1

m
+

1

n

(111) (zα/2 + z1−β)σ

√
1

m
+

1

n
= µ2a − µ1a

(112)
√

1

m
+

1

n
=

µ2a − µ1a

(zα/2 + z1−β)σ

(113) 1

m
+

1

n
=

(µ2a − µ1a)
2

(zα/2 + z1−β)2σ2

따라서 식 (2.109)와 식 (2.113)에서 보는 것과 같이 양측 검정에서 구하고자
하는 표본 수 m과 n에 대한 관계는 µ1a − µ2a의 값이 0보다 클 때와 작을 때
모두 같은 값을 가지는 것을 알 수 있다.
단측검정에서의 경우처럼 Effect size δ를 이용하여 독립인 두 그룹의 표본의

수가 다르고 분산이 같은 경우에 대한 양측검정에서의 m과 n에 대한 관계식을
구하면 다음과 같다.

(114) 1

m
+

1

n
=

δ2

(zα/2 + z1−β)2

위의 식에서 알 수 있듯이 두 그룹의 표본의 수가 같은 경우에 적용하였던
방식으로는 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다른 경우에 대한 각각의 서로 다른
표본 수를 구할 수 없다.
그러므로 각각의 서로 다른 표본 수를 구하기 위해서는 m : n = 1 : k 또는

m : n = k : 1와 같이 서로 다른 표본 수에 대해 비례식을 이용하여 계산하여야
한다.
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본 연구에서는 편의상 두 그룹 중 기준으로 잡는 그룹의 표본 수를 n으로
표기하기 위해 비례식 m : n = k : 1으로부터 얻은 m = kn을 사용하기로 하며,
두 그룹의 표본의 수가 다른 경우에 대한 각각의 서로 다른 표본 수를 구하는
것이므로 k ̸= 1이다.

m = kn을 적용하여 식 (2.114)를 정리하면 다음과 같다.

(115) 1

kn
+

1

n
=

δ2

(zα/2 + z1−β)2

(116)
(
k + 1

k

)
1

n
=

δ2

(zα/2 + z1−β)2

(117) n =

(
k + 1

k

)
(zα/2 + z1−β)

2

δ2

따라서 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 같은 경우 구하고자하는
총 표본의 수를 N이라고 하면 N = m + n = kn + n = (k + 1)n이므로 이를
정리하면 다음과 같다.

(118) N = (k + 1)

(
k + 1

k

)
(zα/2 + z1−β)

2

δ2

(119) N =

(
(k + 1)2

k

)
(zα/2 + z1−β)

2

δ2

본 논문에서는 두 그룹 중 기준으로 잡는 그룹의 표본 수에 대해 다른 그룹의
표본 수가 절반인 경우 (k = 0.5)에 대해, 주어진 식을 바탕으로 유의수준 α의
값이 각각 0.1(표 2.10), 0.05(표 2.11), 0.01(표 2.12)일 때, 검정력을 0.9부터 0.99
까지 0.01씩 증가시키고 δ의 값을 0.05부터 0.95까지 0.05씩 증가시켜 EXCEL
에서 주어진 식을 직접 입력하여 총 표본 수를 계산하였다.

5. 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 다른 경우

두 그룹의 표본의 수인 m과 n이 다르고 분산인 σ2
1과 σ2

2이 다를 때 독립인
평균 검정에서 X̄ − Ȳ 의 분포는

(120) X̄ − Ȳ ∼ N(µ1 − µ2,
σ2
1

m
+

σ2
2

n
)

를 따르게 되고 사용되는 검정통계량은

(121) Z =
(X̄ − Ȳ )− (µ1 − µ2)√

σ2
1
m +

σ2
2
n
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@
@

@@δ

β 0.9 0.91 0.92 0.93 0.94 0.95 0.96 0.97 0.98 0.99

0.05 15415 16045 16744 17529 18428 19480 20753 22374 24623 28387
0.1 3854 4011 4186 4382 4607 4870 5188 5594 6156 7097
0.15 1713 1783 1860 1948 2048 2164 2306 2486 2736 3154
0.2 963 1003 1046 1096 1152 1217 1297 1398 1539 1774
0.25 617 642 670 701 737 779 830 895 985 1135
0.3 428 446 465 487 512 541 576 622 684 789
0.35 315 327 342 358 376 398 424 457 503 579
0.4 241 251 262 274 288 304 324 350 385 444
0.45 190 198 207 216 228 240 256 276 304 350
0.5 154 160 167 175 184 195 208 224 246 284
0.55 127 133 138 145 152 161 172 185 203 235
0.6 107 111 116 122 128 135 144 155 171 197
0.65 91 95 99 104 109 115 123 132 146 168
0.7 79 82 85 89 94 99 106 114 126 145
0.75 69 71 74 78 82 87 92 99 109 126
0.8 60 63 65 68 72 76 81 87 96 111
0.85 53 56 58 61 64 67 72 77 85 98
0.9 48 50 52 54 57 60 64 69 76 88
0.95 43 44 46 49 51 54 57 62 68 79

Table 10. 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 같은
경우에대한양측검정에서의총표본수, k = 0.5,유의수준 α=0.1

이 된다.

5.1. 귀무가설 H0 : µX = µY 대대립가설 H1 : µX > µY . 귀무가설H0 : µX = µY

와 대립가설 H1 : µX > µY 검정에서 검정력을 고려한 표본 수 m과 n에 대한
관계는 다음과 같다.
대립가설 H1 : µX > µY 일 때의 검정에 대한 기각역은 임계값 (Critical value)

c에 대해

(122) C =

 X̄ − Ȳ√
σ2
1
m +

σ2
2
n

> c


인 형태로 얻어지고, 귀무가설이 참이라면 C와 같이 될 확률은 α가 된다.
검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(123) c = zα

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n
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@
@

@@δ

β 0.9 0.91 0.92 0.93 0.94 0.95 0.96 0.97 0.98 0.99

0.05 18913 19611 20382 21248 22236 23390 24784 26553 28998 33070
0.1 4728 4903 5096 5312 5559 5848 6196 6638 7249 8268
0.15 2101 2179 2265 2361 2471 2599 2754 2950 3222 3674
0.2 1182 1226 1274 1328 1390 1462 1549 1660 1812 2067
0.25 757 784 815 850 889 936 991 1062 1160 1323
0.3 525 545 566 590 618 650 688 738 805 919
0.35 386 400 416 434 454 477 506 542 592 675
0.4 296 306 318 332 347 365 387 415 453 517
0.45 233 242 252 262 275 289 306 328 358 408
0.5 189 196 204 212 222 234 248 266 290 331
0.55 156 162 168 176 184 193 205 219 240 273
0.6 131 136 142 148 154 162 172 184 201 230
0.65 112 116 121 126 132 138 147 157 172 196
0.7 96 100 104 108 113 119 126 135 148 169
0.75 84 87 91 94 99 104 110 118 129 147
0.8 74 77 80 83 87 91 97 104 113 129
0.85 65 68 71 74 77 81 86 92 100 114
0.9 58 61 63 66 69 72 76 82 89 102
0.95 52 54 56 59 62 65 69 74 80 92

Table 11. 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 같은 경
우에 대한 양측검정에서의 총 표본 수, k = 0.5, 유의수준 α=0.05

대립가설 하에서 각각의 그룹에 대한 평균이 µX = µ1a와 µY = µ2a이고
µ1a−µ2a의값이 0이아닐때, 검정력 β는임계값 c에대해대립가설이참이라면
다음과 같다.

(124) 1− β = Pr

(X̄ − Ȳ )− (µ1a − µ2a)√
σ2
1
m +

σ2
2
n

< c


검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(125) c = (µ1a − µ2a)− z1−β

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n

식 (2.123)과 식 (2.125)를 같다고 놓고 m과 n에 대해 풀어보면 다음과 같은
결과를 얻을 수 있다.

(126) zα

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n
= (µ1a − µ2a)− z1−β

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n
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@
@

@@δ

β 0.9 0.91 0.92 0.93 0.94 0.95 0.96 0.97 0.98 0.99

0.05 26783 27611 28526 29548 30711 32065 33694 35751 38579 43256
0.1 6696 6903 7131 7387 7678 8016 8423 8938 9645 10814
0.15 2976 3068 3170 3283 3412 3563 3744 3972 4287 4806
0.2 1674 1726 1783 1847 1919 2004 2106 2234 2411 2704
0.25 1071 1104 1141 1182 1228 1283 1348 1430 1543 1730
0.3 744 767 792 821 853 891 936 993 1072 1202
0.35 547 563 582 603 627 654 688 730 787 883
0.4 418 431 446 462 480 501 526 559 603 676
0.45 331 341 352 365 379 396 416 441 476 534
0.5 268 276 285 295 307 321 337 358 386 433
0.55 221 228 236 244 254 265 278 295 319 357
0.6 186 192 198 205 213 223 234 248 268 300
0.65 158 163 169 175 182 190 199 212 228 256
0.7 137 141 146 151 157 164 172 182 197 221
0.75 119 123 127 131 136 143 150 159 171 192
0.8 105 108 111 115 120 125 132 140 151 169
0.85 93 96 99 102 106 111 117 124 133 150
0.9 83 85 88 91 95 99 104 110 119 134
0.95 74 76 79 82 85 89 93 99 107 120

Table 12. 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 같은 경
우에 대한 양측검정에서의 총 표본 수, k = 0.5, 유의수준 α=0.01

(127) (zα + z1−β)

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n
= (µ1a − µ2a)

(128)
√

σ2
1

m
+

σ2
2

n
=

µ1a − µ2a

zα + z1−β

(129) σ2
1

m
+

σ2
2

n
=

(µ1a − µ2a)
2

(zα + z1−β)2

5.2. 귀무가설 H0 : µX = µY 대대립가설 H1 : µX < µY . 귀무가설H0 : µX = µY

와 대립가설 H1 : µX < µY 검정에서 검정력을 고려한 표본 수 m과 n에 대한
관계는 다음과 같다.
대립가설 H1 : µX < µY 일 때의 검정에 대한 기각역은 임계값 (Critical value)

c에 대해

(130) C =

 X̄ − Ȳ√
σ2
1
m +

σ2
2
n

< c


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인 형태로 얻어지고 귀무가설이 참이라면, C와 같이 될 확률은 α가 된다.
검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(131) c = −zα

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n

대립가설 하에서 각각의 그룹에 대한 평균이 µX = µ1a와 µY = µ2a이고
µ1a−µ2a의값이 0이아닐때, 검정력 β는임계값 c에대해대립가설이참이라면
다음과 같다.

(132) 1− β = Pr

(X̄ − Ȳ )− (µ1a − µ2a)√
σ2
1
m +

σ2
2
n

> c


검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(133) c = (µ1a − µ2a) + z1−β

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n

식 (2.131)과 식 (2.133)을 같다고 놓고 m과 n에 대해 풀어보면 다음과 같은
결과를 얻을 수 있다.

(134) −zα

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n
= (µ1a − µ2a) + z1−β

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n

(135) (zα + z1−β)

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n
= µ2a − µ1a

(136)
√

σ2
1

m
+

σ2
2

n
=

µ2a − µ1a

zα + z1−β

(137) σ2
1

m
+

σ2
2

n
=

(µ2a − µ1a)
2

(zα + z1−β)2

이는 귀무가설 H0 : µX = µY 대 대립가설 H1 : µX > µY 와 귀무가설 H0 :

µX = µY 대 대립가설 H1 : µX < µY 의 표본 수 m과 n의 관계에 대한 계산의
결과가 같다는 것을 나타내고 있다.
두 그룹의분산이다른경우 Effect size δ([9],Cohen, Statistical Power Analysis

for the Behavioral Sciences, 2/e)는 다음과 같이 정의되어진다:

(138) δ =
|µ1a − µ2a|√

σ2
1+σ2

2
2
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하지만이식으로는독립인두그룹의표본의수가다르고분산이다른경우에
대한 단측검정에서의 m과 n에 관한 관계식을 구할 수 없다.

5.3. 귀무가설 H0 : µX = µY 대대립가설 H1 : µX ̸= µY . 귀무가설H0 : µX = µY

와 대립가설 H1 : µX ̸= µY 검정에서 검정력을 고려한 표본 수 m과 n에 대한
관계는 다음과 같다.
대립가설 H1 : µX ̸= µY 일때의검정에대한기각역은임계값(Critical value)c

에 대해

(139) C =


∣∣∣∣∣∣ X̄ − Ȳ√

σ2
1
m +

σ2
2
n

∣∣∣∣∣∣ > c


인 형태로 얻어지고, 귀무가설이 참이라면 C와 같이 될 확률은 α가 된다.
검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 다음과 같다.

(140) c = zα/2

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n

또는

(141) c = −zα/2

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n

대립가설 하에서 각각의 그룹에 대한 평균이 µX = µ1a와 µY = µ2a이고
µ1a−µ2a의값이 0보다클때, 검정력 β는임계값 c에대해대립가설이참이라면
다음과 같다.

(142) 1− β = Pr

(X̄ − Ȳ )− (µ1a − µ2a)√
σ2
1
m +

σ2
2
n

< c


또한 대립가설 하에서 각각의 그룹에 대한 평균이 µX = µ1a와 µY = µ2a

이고 µ1a − µ2a의 값이 0보다 작을 때, 검정력 β는 임계값 c에 대해 대립가설이
참이라면 다음과 같다.

(143) 1− β = Pr

(X̄ − Ȳ )− (µ1a − µ2a)√
σ2
1
m +

σ2
2
n

> c


검정통계량의 분포가 표준정규분포이므로 c의 값은 각각 다음과 같다.

(144) c = (µ1a − µ2a)− z1−β

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n
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또는

(145) c = (µ1a − µ2a) + z1−β

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n

식 (2.140)과 식 (2.144)를 같다고 놓고 m과 n에 대해 풀어보면 다음과 같이
얻을 수 있다.

(146) zα/2

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n
= (µ1a − µ2a)− z1−β

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n

(147) (zα/2 + z1−β)

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n
= µ1a − µ2a

(148)
√

σ2
1

m
+

σ2
2

n
=

µ1a − µ2a

zα/2 + z1−β

(149) σ2
1

m
+

σ2
2

n
=

(µ1a − µ2a)
2

(zα/2 + z1−β)2

또한 식 (2.141)과 식 (2.145)를 같다고 놓고 m과 n에 대해 풀어보면 다음과
같이 얻을 수 있다.

(150) −zα/2

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n
= (µ1a − µ2a) + z1−β

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n

(151) (zα/2 + z1−β)

√
σ2
1

m
+

σ2
2

n
= µ2a − µ1a

(152)
√

σ2
1

m
+

σ2
2

n
=

µ2a − µ1a

zα/2 + z1−β

(153) σ2
1

m
+

σ2
2

n
=

(µ2a − µ1a)
2

(zα/2 + z1−β)2

따라서 식 (2.149)와 식 (2.153)에서 보는 것과 같이 양측 검정에서 구하고자
하는 표본 수 m과 n에 대한 관계는 µ1a − µ2a의 값이 0보다 클 때와 작을 때
모두 같은 값을 가지는 것을 알 수 있다.
하지만 단측검정에서의 경우처럼 Effect size δ에 관한 식으로는, 독립인 두

그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 다른 경우에 대한 양측검정에서의 m과 n에
관한 관계식을 구할 수 없다.
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이는 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다를 경우, 두 그룹의 분산의 동일성 여
부가 Effect size를 이용하여 두 그룹의 표본 수에 관한 관계식을 구하는데 있어
결정적인 영향을 준다는 것을 의미한다.

6. 나오며

현대 사회에서 통계학은 다양한 분석기법들을 사용하여 거의 모든 분야에서
중요하게활용되고있으며,또한많은연구분야에서통계학의개념들을이용하고
있다. 따라서 통계학을사회구성원들에게쉽게전파할수있는적합한학습법을
개발하여, 통계학을 필요로 하는 사회 모든 분야에서 원활하게 사용할 수 있게
하여야 한다. 지금까지 통계학에 대한 교육은 수치적인 증명이나 공식을 이용하
여 나타낸 내용들을 학습자가 의심의 여지가 없는 사실로 받아들이는 수동적인
방법을 택하여 왔다. 그러나 현재는 컴퓨터와 인터넷의 발달로 시·공간적인 제
약이 완화되고, 통계학에 관한 여러 가지 전자교재들이 다양한 형태로 배포되어
통계학적 내용을 필요로 하는 사람이 언제든지 수강할 수 있게 되었다.
이에 본 연구에서는 현재 많은 사람들이 컴퓨터 사용에 익숙해지고 인터넷을

자유롭게 사용할 수 있는 환경에 노출되어 있기 때문에, 통계학에 대한 지식이
부족하더라도 인터넷 환경에서 여러 가지 전자교재들을 통해 습득할 수 있는,
평균검정에서 독립인 두 표본의 검정력을 고려한 표본 수를 구하는 방법을, 수
식을 바탕으로 필요한 표본의 수 계산 방법을 설명하여 실험이나 조사가 정확히
이루어질 수 있도록 하였다. 대부분의 통계 관련 표본 수 문제는 제1종 오류만
고려하여 표본 수를 구하였지만, 본 연구에서는 제1종 오류와 제2종 오류를 고
려하여 표본 수를 구하였다.
본 연구의 2절에서는 평균검정에서 독립인 두 그룹의 표본의 수가 같고 분

산이 같은 경우에 대해, 단측검정인 경우 귀무가설 H0 : µ = µ0 대 대립가
설 H1 : µ > µ0, 귀무가설 H0 : µ = µ0 대 대립가설 H1 : µ < µ0와 양측
검정인 경우 귀무가설 H0 : µ = µ0 대 대립가설 H1 : µ ̸= µ0를 제1종 오류
와 제2종 오류를 이용하여 표본 수를 구해 보았다. 단측 검정의 경우 표본 수
는 n =

2(zα+z1−β)
2σ2

(µ1a−µ2a)2
=

2(zα+z1−β)
2σ2

(µ2a−µ1a)2
이 되고, Effect size δ(Cohen, 1988)를 이

용하면 n =
2(zα+z1−β)

2

δ2
이 된다. 또한 양측검정의 경우 단측검정과 유사하게

n =
2(zα/2+z1−β)

2σ2

(µ1a−µ2a)2
=

2(zα/2+z1−β)
2σ2

(µ2a−µ1a)2
가 되고, Effect size δ(Cohen, 1988)를 이용

하면 n =
2(zα/2+z1−β)

2

δ2
이 된다. 이에 본 연구에서는 단측 검정과 양측 검정의

결과가 유사하기 때문에 주어진 수식을 직접 EXCEL에 입력하여 제1종 오류 α

가 0.1, 0.05, 0.01일 때의 표본 수를 직접 계산을 해 보았다.
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3절에서는 평균검정에서 독립인 두 그룹의 표본의 수가 같고 분산이 다른
경우에 대해, 단측검정인 경우 귀무가설 H0 : µX = µY 대 대립가설 H1 : µX >

µY , 귀무가설 H0 : µX = µY 대 대립가설 H1 : µX < µY 와 양측검정인 경
우 귀무가설 H0 : µX = µY 대 대립가설 H1 : µX ̸= µY 를 제1종 오류와 제2
종 오류를 이용하여 표본 수를 구해 보았다. 단측 검정의 경우 표본 수는 n =
(zα+z1−β)

2(σ2
1+σ2

2)
2

(µ1a−µ2a)2
=

(zα+z1−β)
2(σ2

1+σ2
2)

2

(µ2a−µ1a)2
이 되고, Effect size δ(Cohen, 1988)를 이

용하면 n =
2(zα+z1−β)

2

δ2
이 된다. 또한 양측검정의 경우 단측검정과 유사하게

n =
(zα/2+z1−β)

2(σ2
1+σ2

2)
2

(µ1a−µ2a)2
=

(zα/2+z1−β)
2(σ2

1+σ2
2)

2

(µ2a−µ1a)2
가되고, Effect size δ(Cohen, 1988)

를 이용하면 n =
2(zα/2+z1−β)

2

δ2
이 된다. 이를 통해 독립인 두 그룹의 표본 수가

같고분산이다른경우에대한단측검정과양측검정에서의표본수는, 독립인 두
그룹의 표본의 수가 같고 분산이 같은 경우에 대한 단측검정과 양측검정에서의
표본 수와 동일함을 알 수 있었다.

4절에서는 평균검정에서 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 같은
경우에 대해, 단측검정인 경우 귀무가설 H0 : µ = µ0 대 대립가설 H1 : µ > µ0,
귀무가설 H0 : µ = µ0 대 대립가설 H1 : µ < µ0와 양측검정인 경우 귀무가설
H0 : µ = µ0 대대립가설 H1 : µ ̸= µ0를제1종오류와제2종오류를이용하여독
립인두그룹의표본수m과 n에대한관계를구해보았다.단측검정의경우독립
인두그룹의표본수 m과 n에대한관계는 1

m + 1
n = (µ1a−µ2a)2

(zα+z1−β)2σ2 = (µ2a−µ1a)2

(zα+z1−β)2σ2

이되고, Effect size δ(Cohen, 1988)를이용하면 1
m + 1

n = δ2

(zα+z1−β)2
이된다. 또한

양측검정의 경우 단측검정과 유사하게 1
m + 1

n = (µ1a−µ2a)2

(zα/2+z1−β)2σ2 = (µ2a−µ1a)2

(zα/2+z1−β)2σ2

가 되고, Effect size δ(Cohen, 1988)를 이용하면 1
m + 1

n = δ2

(zα/2+z1−β)2
이 된다.

하지만 두 그룹의 표본의 수가 같은 경우에 적용하였던 방식으로는 독립인 두
그룹의 표본의 수가 다른 경우에 대한 각각의 서로 다른 표본 수를 구할 수 없
으므로, 각각의 서로 다른 표본 수를 구하기 위해 비례식 m : n = k : 1으로부터
얻은 m = kn을 사용하여, 구하고자 하는 총 표본의 수를 계산하였다. 이렇게
구한 총 표본의 수를 N이라고 할 때, 단측검정의 경우 N =

(
(k+1)2

k

)
(zα+z1−β)

2

δ2

이되고, 양측검정의경우 N =
(
(k+1)2

k

)
(zα/2+z1−β)

2

δ2
이된다. 이에 본연구에서는

단측 검정과 양측 검정의 결과가 유사하기 때문에 주어진 수식을 직접 EXCEL
에 입력하여 k = 0.5이고 제1종 오류 α가 0.1, 0.05, 0.01일 때의 총 표본 수를
직접 계산을 해 보았다.

5절에서는 평균검정에서 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 다른
경우에 대해, 단측검정인 경우 귀무가설 H0 : µ = µ0 대 대립가설 H1 : µ > µ0,
귀무가설 H0 : µ = µ0 대 대립가설 H1 : µ < µ0와 양측검정인 경우 귀무가설
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H0 : µ = µ0 대 대립가설 H1 : µ ̸= µ0를 제1종 오류와 제2종 오류를 이용하여
독립인 두 그룹의 표본 수 m과 n에 대한 관계를 구해 보았다. 단측 검정의 경우
독립인두그룹의표본수m과 n에대한관계는 σ2

1
m +

σ2
2
n = (µ1a−µ2a)2

(zα+z1−β)2
= (µ2a−µ1a)2

(zα+z1−β)2

이 된다. 또한 양측검정의 경우 단측검정과 유사하게 σ2
1
m +

σ2
2
n = (µ1a−µ2a)2

(zα/2+z1−β)2
=

(µ2a−µ1a)2

(zα/2+z1−β)2
이된다. 하지만단측검정과양측검정모두 Effect size δ(Cohen, 1988)

에관한식으로는, 독립인두그룹의표본의수가다르고분산이다른경우에대한
m과 n에 관한 관계식을 구할 수 없었다. 이는 독립인 두 그룹의 표본의 수가
다를 경우, 두 그룹의 분산의 동일성 여부가 Effect size를 이용하여 두 그룹의
표본 수에 관한 관계식을 구하는데 있어 결정적인 영향을 준다는 것을 의미하는
부분이었다.
본 연구에서는 세 가지 경우의 대립가설에 대하여 독립인 두 그룹의 표본의

수가 같고 분산이 같은 경우, 독립인 두 그룹의 표본의 수가 같고 분산이 다른
경우, 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 같은 경우에 Efeect size를
이용하여 표본 수를 구하는 계산식을 제시함으로서 많은 사람들이 필요로 하는
표본수를쉽게계산할수있도록하였지만, 독립인두그룹의표본의수가다르고
분산이 다른 경우 표본 수를 계산하는 식만을 제시하는 한계를 보였다. 따라서
추후에는 독립인 두 그룹의 표본의 수가 다르고 분산이 다른 경우 필요로 하는
표본 수를 계산하는 방법을 제시하는 것도 필요한 연구라고 생각된다.
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EXISTENCE OF BOUNDED SOLUTIONS FOR

u′′ +
1

r
u′ − n2

r2
u+ f(u) = 0.

JAEDUCK JANG1

Abstract. In this note, we study a model which consists of one com-
plex scalar field with the most general type of renormalizable potential
in (2+1) dimension. We prove the existence of global topological and
nontopological vortex solutions which are radially symmetric.

1. Introduction

The equation we consider is derived from

(1) φtt −∆φ = g(|φ|)φ,

where φ : R1+2 → C is a complex scalar field and g ∈ C2(R,R).
In this paper, we are interested in the existence of solutions satisfying the

boundary condition

(2) |φ(t, x)| → σ ≥ 0 as |x| → ∞,

and look for the configuration of the form

(3) φ(x, t) = ei(ωt+nθ)u(r), r = |x|,

where (r, θ) is the polar coordinate, ω ∈ R is a constant and n is a nonneg-
ative integer called vorticity.

Then, we obtain the following ODE for u from the field equation (1) :
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(4) u′′ +
1

r
u′ − n2

r
u+ f(u) = 0, r > 0

where

f(u) = u(ω2 + g(u)).

We assume that the function f has two nonnegative zeros σ1 < σ2 and

(5) f ′(0) = ω2 + g(0) < 0, f ′(σ1) > 0 and f ′(σ2) < 0.

We also assume that F , the primitive of f defined by F (u) =

∫ u

0

f(s)ds

has the unique positive zero σ∗ in (σ1, σ2].

F (u)

σ1

σ2σ∗
u

• Behavior of solutions to (4) near 0.

Proposition 1. For each a ∈ R, there exists a solution to (4) satisfying
that, near 0

(6) u(a, r) = arn +
−af ′(0)

4(n+ 1)
rn+2 + o(1)rn+2.

Proof. Let us consider the following initial value problem :{
w′′ + (2n+1)

r
w′ + r−nf(rnw) = 0,

w(a, 0) = a > 0, w′(a, 0) = 0.
(7)

A straightforward computation shows that u(a, r) = rnw(a, r) satisfies
the equation (4) and

(2n+ 2)w′′(0) = − lim
r→0

r−nf(rnw) = −af ′(0).

�
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2. Main Results

Theorem 1. There exists a topological vortex solution of (4) satisfying that
0 < u(r) < σ2 for all r > 0 and limr→∞ u(r) = σ2. Moreover if σ∗ = σ2 then
u′(r) > 0 for all r > 0.

Theorem 2. If σ∗ < σ2 then there exists a nontopological vortex solution
of (4) satisfying that 0 < u(r) < σ2 for all r > 0 and lim

r→∞
u(r) = 0.

• Classification of solutions to (4).

Using a > 0 as the shooting parameter, we set

A+ = { a > 0 : sup
r>0

u(a, r) > σ2 },

A0 = { a > 0 : sup
r>0

u(a, r) = σ2 },

A− = { a > 0 : sup
r>0

u(a, r) < σ2 }.

Maximum Principle and the classical ODE Theory yields :

(a) A− and A+ are open sets.
(b) For a ∈ A0, u(a, r)→ σ2 as r →∞.

Lemma 1. Let r1 = r1(a) be the first solution of u(a, r) = σ1, then r1(a)→
0 as a→∞ and r1(a)→∞ as a→ 0+.

Proof. Choose m > 0 so that f(u) > −mu for all u > 0. Then Maximum
Principle implies that

arn < u(a, r) < arn(
e
√
mr + e−

√
mr

2
) for r ∈ (0, r1(a)).

�

Lemma 2. If a is sufficiently large, then a ∈ A+.
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Proof. Let

M = sup
σ1<u<σ2

f(u)

u
and r∗ =

n√
2M

.

Then

(ru′)′(r) =
n2u

r
− rf(u) >

n2σ1

2r
, r1(a) < r < r∗.

�

For each solution u(a, r) of (4), we define an energy function

(8) E(a, r) =
1

2
r2u′(a, r)2 − n2

2
u(a, r)2 + r2F

(
u(a, r)

)
.

Straightforward computation shows E ′(a, r) = 2rF (u(a, r)).

Lemma 3. If a is sufficiently small, then supr u(a, r) ≤ σ∗ and consequently
a ∈ A−.

Proof. r∗ = r∗(a) be the first zero of u(a, ·) = σ∗

r∗1 = r∗1(a) be the first zero of u(a, ·) = σ∗1 =
σ1 + σ∗

2

−n
2

2
(σ∗)2 < E(a, r∗) < E(a, r∗1) < E(a, r1) < E(a, 0) = 0

For small a > 0, r1(a) < r < r∗1(a),

u′(a, r)2 <
2n2u

r2
− 2F (u(a, r)) <

2n2σ∗1
r1(a)2

− 2F (σ1) < B.

Thus r∗1(a)− r1(a) is bounded below by the mean value theorem. And then

−n
2

2
(σ∗)2 < E(a, r∗1) <

∫ r∗1

r1

2sF (u(a, s))ds < F (σ∗1)(r∗1(a)2−r1(a)2)→ −∞.

�

Corollary 3. There exists a∗ ∈ A0 such that (0, a∗) ⊂ A−.

Lemma 4. If σ∗ = σ2 then u′(a∗, r) > 0 for all r > 0.
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Proof. Suppose that there exists r1 > 0 such that u′(a∗, r1) = 0 and let r2
satisfy u(a∗, r1) = u(a∗, r2). Then

(9) E(a∗, r1) ≤ E(a∗, r2).

This leads to a contradiction since E ′(a, r) = 2rF (u(a, r)) < 0 for r ∈
(r1, r2).

�

Proposition 2. There exists a∗, a
∗ with 0 < a∗ ≤ a∗ such that

(0, a∗) = A−, [a∗, a
∗] = A0 and (a∗,∞) = A+.

Auxiliary equation: given α > 0 and β > σ1, we consider

(10)

U ′′ +
1

r
U ′ − n2

r2
U + f(U) = 0, for r > 0,

U(α) = β, U ′(α) = 0.

We denote the unique solution of (10) by U(α, β : r).
For each ρ ≥ 0, set

Ωρ = {(α, β) : U(α, β : R) = 0 for some ρ < R < α}.

1. Ωρ 6= φ : Fix β1 ∈ (σ∗, σ), then(α, β1) ∈ Ωρ for all sufficiently large α.
2. Ωρ is open and unbounded.
3. Ωρ2 ⊂ Ωρ1 if ρ1 < ρ2.

Lemma 5. Ω0 is connected and consequently (0, a∗) = A−.

Proof. Choose u0 < σ2 so that f ′(u) ≤ 0 for all u ∈ (u0, σ2) and let ρ0 > 0
be a number such that u(a∗, ρ0) ≥ u0 and u′(a∗, r) > 0 for all r > ρ0.

If R(α, β) > r0, then U(α, β : r) < u(a∗, r) for all r > R(α, β) by the
Maximum Principle.

Now choose (α0, β0) ∈ Ωρ0 and (α1, β1) ∈ ∂Ω1
0, where Ω1

0 is the connected
component of Ω0 that contains (α0, β0).

And let (α(t), β(t)) be a path in Ω1
0 such that

(α(0), β(0)) = (α0, β0) and (α(1), β(1)) = (α1, β1).

�
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Then apply the strong maximum principle to conclude that

U(α1, β1 : r) < u(a∗, r) for all r > 0.

Therefore

U(α1, β1 : r) = u(a, r) for some a < a∗ → Ω1
0 = Ω0.

Now let a∗ ∈ A0 be the number such that (a∗,∞) ⊂ A+.

Then we have :

Lemma 6. [a∗, a
∗] = A0

Proof. Fix a small δ > 0 and g be a nonnegative smooth function supported
in (σ2 − δ, σ2 + δ).

For each small ε > 0 let fε = f + εg and let A−ε ,A0
ε ,A+

ε ,Ω
ε
0 be defined as

A−,A0,A+,Ω0 with f replaced by fε.

Observation 1. : A−ε expands, A+
ε shrinks as ε > 0 increases

Observation 2. : A0 ⊂ A−ε .

Now let a ∈ (a∗, a
∗) ∩ A+. Then For sufficiently small ε > 0,

a ∈ A+
ε and a∗ ∈ A−ε . → Ωε

0 is not connected.
�

For a ∈ A− let z̄(a) be the first zero of u′(a, ·) and let us define

A−1 = {a ∈ (0, a∗) : u(a,R0) < 0, for some R0 > z̄(a)},
A−2 = {a ∈ (0, a∗) : 0 < u(a, r) < σ2, ∀r > 0 and u′(a, ·) has the unique zero z̄(a)},
A−3 = {a ∈ (0, a∗) : 0 < u(a, r) < σ2, ∀r > 0 and u′(a, r0) = 0 for some r0 > z̄(a)}.

Clearly, A− is the disjoint union of A−1 , A−2 and A−3 .
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r

u(a, r)

σ2

σ∗

σ1

A+

A0

A−1

A−3

A−2

Auxiliary equation: given ρ > 0 and γ > 0, we consider

(11)

u′′ +
1

r
u′ − n2

r2
u+ f(u) = 0, for r > ρ,

u(ρ) = σ1, u′(ρ) = −γ.

We denote the unique solution of (11) by uρ(r; γ).

Lemma 7. For each ρ > 0, there exists a unique γ = γ(ρ) satisfying that

(12) lim
r→∞

uρ(r; γ(ρ)) = 0.

Moreover,

(13) lim
ρ→∞

γ(ρ) =
√
−2F (σ1).

Proof. Let ρ > 0 be fixed. Define

Γ+
ρ = {γ > 0 : uρ(r0; γ) < 0, ∃r0 > ρ},

Γ0
ρ = {γ > 0 : uρ(r; γ) > 0 and u′ρ(r; γ) < 0, ∀r > ρ},

Γ−ρ = {γ > 0 : uρ(r; γ) > 0, ∀r > 0 and u′ρ(r0; γ) = 0, ∃r0 > ρ}.

Γ+
ρ and Γ−ρ are nonempty, Γ0

ρ 6= ∅.
Γ0
ρ has only one point.

To see this, assume that γ1, γ2 ∈ Γ0
ρ and γ1 < γ2. For simplicity, let us

write uj(r) = uρ(r; γj) and define wε(r) = u2(εr) for 0 < ε < 1 and r ≥ ρ/ε.
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Then, wε is a supersolution of (11) on (ρ/ε,∞), namely, wε satisfies that

w′′ε +
1

r
w′ε −

n2

r2
wε + f(wε) = (1− ε2)f(wε) < 0 for r > ρ/ε.

We note that there exists σ0 ∈ (0, σ1) such that f ′(u) < 0 for 0 < u < σ0.
Let ε0 = ρ/t0 < 1, where t0 > ρ satisfies that u1(t0) = σ0. We have two
alternatives: either wε1 intersects u1 for some ε1 ≤ ε0, or wε and u1 does
not meet each other for any ε ≤ ε0. In the first case, if t1 is the first
intersection point, then wε1 − u1 has negative minimum point on (t1,∞)
which contradicts to following inequality

∆(wε1 − u1)−
(n2

r2
− f ′(ζ)

)
(wε1 − u1) < 0 on (t1,∞),

where ζ lies between wε1 and u1. In the second case, there exists ε2 > ε0

such that wε2 touches u1 from above which is impossible since wε2 is a
supersolution of (11) on (ρ/ε2,∞). This proves the claim. Furthermore, it
holds that if γ(ρ) is the only element of Γ0

ρ, then

(14) Γ+
ρ =

(
γ(ρ),∞

)
, Γ−ρ =

(
0, γ(ρ)

)
.

Finally, let us prove (13). Let vρ(r) = uρ(ρ+ r) for r ≥ 0. Then,

v′′ρ +
1

r + ρ
v′ρ −

n2

(r + ρ)2
vρ + f(vρ) = 0.

As ρ → ∞, vρ converges uniformly to V on [0, R] for any R > 0, where V
is a solution of

V ′′ + f(V ) = 0, r ≥ 0.

Multiplying this by V ′ and integrating it on (0,∞), we have V ′(0)2 =
−2F (σ1). This proves (13). �

For ρ > 0, α(ρ) < ρ be the first number at which u′ρ(α(ρ); γ(ρ)) = 0.
For all ρ large enough, α(ρ) is well-defined and

β(ρ) = uρ(α(ρ); γ(ρ)) > σ∗.

The continuous curve (α(ρ), β(ρ)) extends as far as

u′′ρ(α(ρ); γ(ρ)) =
n2β(ρ)

α(ρ)2
− f(α(ρ)) < 0.

Let

Z− = {(α, β) :
n2β

α2
− f(β) < 0}.

There exists ρ̄ > 0 such that ρ̄ ∈ ∂Z− and (α(ρ), β(ρ)) ∈ Z− for all ρ > ρ̄.
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Since ∂Ω0 ⊂ Z−, the curve (α(ρ), β(ρ)) must intersect ∂Ω0. and therefore

(0, a∗) ∩ A−1 6= ∅.
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나노 튜브를 이용한 AC 구동 유기발광소자1 

 

전소연, 유세기2 

 

탄소 나노튜브(carbon nanotube, CNT)를 사용하여 AC 구동 방식의 유기발광소자(organic light 

emitting device, OLED)를 만들었다. 이 소자는 ITO가 코팅된 유리 위에 유전체 층, 유기 발광층 

그리고 맨 위의 금속 전극 층으로 총 3개의 층으로 구성되어있다. CNT를 poly(2-methoxy-5-(2′-

ethylhexoxy)-1,4-phenylene vinylene)(MEH-PPV)와 섞어서 유기발광 혼합물을 만들고 난 후, 

유전체 층 위에 코팅하였다. CNT의 농도에 따라 휘도의 변화 값을 볼 수 있었는데, 비록 wt%에 

따라 다를지라도 CNT을 포함한 소자가 CNT을 포함하지 않는 소자보다 효율와 휘도가 더 좋은 

결과를 얻을 수 있었다. 

 

서 론 

 

유기전기발광소자는 organic light emitting display(OLED)를 일컫는다. 

1987년 코닥사의 C.W Tang 등이 각각 Tris(8-

hydroxyquinolinato)aluminium(Alq3)와 temperature programmed 

desorption(TPD)라는 이중층 저분자 유기물 박막을 형성하여 효율과 안정성이 

개선된 녹색의 발광현상이 발견되었다. 그 후 저분자 OLED 디스플레이의 

개발이 급속도로 빠르게 이루어졌으며 고분자(polymer) 기반의 OLED에 관한 

연구도 활성화 되었다.[1,2] OLED는 두 개의 전극 사이에 유기발광재료를 

이용하여 박막을 형성 시키고, 두 전극에 전류를 흘려주면, 양극과 음극에서 

전하인 전자과 정공이 유기박막 층 안으로 주입되는 이들 전하가 재결합하면서 

발생되는 에너지가 빛의 형태로 방출되는 디스플레이를 의미한다.[3] OLED는 

저 전압구동, 빠른 반응속도, 광 시야각과 같은 평판 디스플레이(flat panel 

display)의 많은 장점 때문에, 차세대에 중요한 기술로 주목 받고 있다.[1] 

소자의 효율을 증가시키는 방법을 찾는 것은 OLED기술의 향상에 있어 중요한 

측면이다. 왜냐하면 상대적으로 OLED의 저 성능은 다른 디스플레이 소자와 

비교되어 지기 때문이다.[4] OLED의 저 성능은 유기 층 내에서 전극에서부터 

주입 된 대부분의 전자과 정공의 불균형으로부터 초래되었다.[5,6] 따라서 

                         
1 이 논문은 2011학년도 한국외국어대학교 학술연구비 지원에 의하여 이루어진 것임. 
2 한국외국어대학교 자연과학대학 전자물리학과 교수 
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우리는 더 고 품격의 OLED를 만들기 위해 좀 더 효율적인 구조를 만들었다.                             
 

실 험 

 

OLED의 소자를 만들기 위해서, 우리는 대략 20Å 정도의 indium tin 

oxide(ITO)가 코팅 된 3×3㎝ 유리를 사용하였다. 초음파 세척기에 20분 정도 

유리를 세척하고 난 후 spin-coater를 사용하여 cyanoethyl pullulan(CR-S) 코

팅 하고 난 후, furnace에 30분 열을 가하였다. 그리고 난 후 다시 poly(2-

methoxy-5-(2′-ethylhexoxy)-1,4-phenylene vinylene)(MEH-PPV)를 CR-S위

에 코팅하고 난 후, furnace로 30 min 열을 가하였다. 마지막 단계로 thermal 

evaporation을 이용하여 Al을 증착 하였다. 

  

 

 

 

 

 

 

(a)                                 (b) 

 

 

 

 

 

(c) 

위와 같은 실험은 그림 1(a)와 같은 소자의 구조를 만드는 방법이지만, 우리

는 더 좋은 고 성능을 얻기 위해, 짧은 CNTs를 사용하여 소자를 제작하였다. 

그림 1.  OLED의 구조 및 화학식 구조 (a) Al/MEH-PPV/CR-S/ITO/glass  (b) Al/ MEH-PPV 

composited CNT/CR-S/ITO/glass  (c) Cyanoethyl Pullulan. 
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cryogenic crushing method을 이용하여 ~ 30mg of CNTs (CNI Co. 601B)을 대

략1 mL의 ethanol과 milling-ball을 함께 cryogenic crushing vessel에 넣고 난 

후, liquid nitrogen cooled bath에 넣고 cryogenic crusher에 20분 작동시킴으로

써, 짧은 CNTs를 얻을 수 있었다.[7-10] 그리고 난 후, 짧은 CNTs를 MEH-

PPV에 복합체 하여 그림 1(b)와 같은 구조를 만들었다. 교류전류를 가해 줌으로

써, 휘도와 효율의 향상을 예상할 수 있었다. 많은 연구에서는 직접전류를 쓰는 

것으로 많이 알려져 있지만 DC electric field 내에서 OLED 소자는 수 많은 

voltage가 작동하였다.  DC field의 경우는 직접적으로 전압을 가해줌으로써 소

자 내에서는 capacitor 역할을 하는 층이 없으므로 많은 전자가 발생하여 전류가 

많이 흐른다는 것을 알 수 있기 때문이다. 따라서 이 실험에서는 이러한 단점을 

보완하기 위하여 AC field를 가하였다. 그 결과 CR-S 가 코팅 된 절연 층은 

MEH-PPV가 코팅 된 emitting layer와 전극 두 사이의 electrochemical 반응을 

가능한 한 막아줄 수 있기 때문에 AC electric field 내에 있는 OLEDs는 대략적

으로 안정하다.[11] 소자 내의 절연층은 capacitor 역할을 함으로써 전자의 통제

를 가능하게 할 수 있다. 그러므로 상대적으로 DC field-induced OLED 보다 

AC field-induced 소자들이 절연층으로 인해 전자의 통제가 가능하여 낮은 전류

에서도 밝은 휘도를 낼 것으로 예상한다.[11,12] 또한 OLED 소자에 CNT을 

composite 함으로 써 더 좋은 변화를 가져올 수 있었다. CNT를 사용함으로써, 

CNT의 특성인 local field가 생기고 CNT의 percolation 이 발생할 것이다. 하지

만 여기서 percolation이 잘 조절이 되지 않는다면 전류가 많이 흐르게 됨으로써, 

CNT로 인한 leakage 전류가 증가하게 되는 문제점이 발생할 수도 있다. 그렇기 

때문에 이런 문제를 보안하기 위하여, CNT 길이 조절, 두께 조절, 결정성 등을 

이용한 CNT 특성을 제어하는 것이다.[13,14] 길이를 줄이거나 늘이거나, 또는 

두께의 정도에 따라 소자의 효율성 변화 값을 측정할 수 있다. 우리의 연구는 

CNT의 특성을 제어하면서 AC field-induced OLED 의 휘도, 전류 등의 변화 값

을 측정하였다. 
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결 과 

 

    그림 2의 (a)와 (b)는 OLEDs의 특징인 전류-전압 (I-V), 휘도-전압 (B-

V)를 보여준다. 우리는 여기서 10 kHz 를 고정하여 측정을 하였다. 이 실험 

data에 있어서, 그림 2(a)는 소자의 처음 turn-on voltage 를 보여 주는데,  

 

 

 

 

 

 

 

 

   

(a)                                       (b) 

 

CNTs가 있는 소자의 경우는 CNTs가 없는 소자와 비교를 하였을 때 상당히 

낮은 전류와 전압에서 빛이 나오기 시작하였다. 그림 2(b)의 경우는 CNTs 

농도에 따라 휘도를 볼 수 있는데, CNT가 있는 경우는 없는 경우보다 더 휘도가 

좋았고, CNT 농도가 많을수록 상대적으로 휘도가 더 좋다는 것을 알 수 있다. 

이것은 앞에서 말했다시피 CNTs의 주된 특성에 의해 impact ionization로 인한 

증폭으로 CNT 주위에 강한 local electric field 가 생길 수 있고, large 

capacitance와 같이 CNTs and electrode/dielectric 사이의 접촉에 있어 거대한 

전하 축적으로 인한 현상이라고 볼 수 있다. 

 

그림 2.  CNT 농도에 따른 전류와 휘도의 변화  (a) current와 turn on voltage에 따른 OLEDs의 특징 (b) 

밝기와 전압에 따른 OLEDs의 특징. 
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결 론 

      

우리는 새롭고 고성능의 교류 field-induced OLED 를 만들 수 있고, 그것에 

대한 특징을 더 효과적으로 발전할 수 있다.[15,16] Top electrode 에서부터 

CNT/polymer까지 alternating electric field 에 의해 성공적으로 전자와 정공이 

주입 될 것이며, 그리고 난 후 light-emitting polymer layer 에 이동 할 것이다. 

이 material design rules은 기존의 있는 소자들보다 훨씬 더 간단히 제작할 수 

있을 것으로 예상된다. 
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InGaN 다중양자우물의 strain 효과에 관한 연구1 

 

이 석 주2 

 

요약: InGaN 양자우물의 strain을 감소시키기 위한 목적으로 여러 buffer 층을 성장시킨 시료들을 

온도에 따른 PL 측정을 통하여 조사하였다. 저온과 상온에서의 PL 크기를 비교하여 InGaN MQW의 

구조적인 특성을 알아보았다. MQW의 barrier가 AlGaInN인 경우에는 buffer layer를 성장하지 

않았을 때 저온 PL 크기가 상온에 비해 30배 가량, AlGaN인 경우에는 고온 AlGaN 혹은 indium 

농도가 낮은 InGaN buffer를 성장하는 것이 각각 54배, 35배 가량 커지는 것이 관측되었다. 저온 PL 

크기의 증가는 구조적인 특성의 향상과 관련이 있으며 MQW의 barrier에 따라 적합한 buffer 

layer의 종류가 달라짐을 알 수 있다. 

 

서 론 

 

발광 다이오드 (LED: Light Emitting Diode) 를 이용하여 효율이 높은 

광원을 만들려는 시도는 반도체 개발의 역사에서 전자소자 못지않은 커다란 한 

축을 담당하고 있다.  현재 널리 연구 개발, 생산되고 있는 InGaN 양자우물을 

이용한 발광다이오드는 일상 조명에 이용되는 매우 응용성이 높은 소자이다.[1-

2]  

발광 다이오드 조명이 형광등을 대치하기 위해서는 대량 생산을 통해 

단가를 낮추고, 발광 효율을 100%에 가깝게 높여야만 한다. 이 내부 발광 

효율을 높이는 방법 중의 하나로 InGaN 양자우물에서 피할 수 없는 격자 

부정합에 따른 strain 을 감소시키는 연구가 필요하다. 

본 연구에서는 기판 위에 strain 을 변화시키는 여러 buffer 층을 만들고 그 

위에 InGaN 양자우물을 성장시킨 시료들을 온도에 따른 PL 측정을 통하여 

조사하였다. 

                         
1 이 논문은 2011학년도 한국외국어대학교 학술연구비 지원에 의하여 이루어진 것임. 
2 한국외국어대학교 자연과학대학 전자물리학과 교수 
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실 험 

 

실험에 사용된 모든 시료는 n-GaN template위에 성장되었으며 buffer layer로 low 

molecular concentration Indium이 포함된 InGaN 혹은 high growth temperature 

AlGaN의 두 종류가 이용되었다. 전자를 LM, 후자를 HT로 표현하기로 한다. 

Buffer를 성장하지 않은 시료들도 준비되었다. MQW은 AlGaInN/InGaN 구조와 

AlGaN/InGaN의 두 종류를 각각 성장하였다. Well layer의 성장 온도는 830℃이고 

barrier의 성장 시간은 15초이었다. 3 종류 buffer와 2 종류 MQW를 조합해서 

6개의 시료, 그리고 LM buffer위에 MQW이 성장되지 않은 시료까지 총 7개의 

시료가 사용되었다. 시료의 이름과 특징이 표 1에 정리되어 있다. MQW의 

성장조건 중 시료들에 따라 달라진 조건은 비고란에 표시되어있다. 

PL은 1m spectrometer로 분광하여 photomultiplier tube로 검출하였으며, PL에 

사용한 여기 광원은 HeCd laser의 325nm line을 사용하였다. 실험은 상온에서 또는 

He closed-cycle refrigerator를 사용하여 시료의 온도를 10K로 낮추어 수행되었다. 
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시료 Buffer layer MQW 

비고 

시료# Barrier 

성장온도 

(℃) 

Al 

compo. 

(%) 

Well 

성장시

간(초) 

LM-0 LM-InGaN None    0810-1 

LM-A LM-InGaN AlGaInN/InGaN 850 7.34 20 0512-1 

0-A None AlGaInN/InGaN 850 7.34 20 0810-2 

HT-A HT-AlGaN AlGaInN/InGaN 850 7.34 20 0813-2 

LM-B LM-InGaN AlGaN/InGaN 830 7.06 25 0810-4 

0-B None AlGaN/InGaN 850 7.34 20 0810-3 

HT-B HT-AlGaN AlGaN/InGaN 830 7.06 25 0813-1 

 

표 1. 시료의 이름과 특징 
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그림 1. (a) 0-A, HT-A, LM-A와 (b) 0-B, HT-B, LM-B의 상온 PL spectrum. 

 

결과 및 토의 

 

그림 1에 상온에서 얻은 각 시료의 PL spectrum이 보여진다. MQW의 barrier가 

AlGaInN인 A set (0-A, HT-A, LM-A) 과 AlGaN인 B set (0-B, HT-B, LM-B) 이 각각 

(a), (b)에 나와 있다. (보기에 편하도록 위아래로 shift 되어 있다.) MQW이 없고 
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buffer layer가 InGaN인 LM-0 의 PL도 같이 보여진다. 370 nm 근처의 MQW peak과 

550 nm 를 중심으로 하는 소위 yellow band가 잘 나타나 있다. 시료들의 상대적인 

PL의 크기는 alignment 등의 외부 요인 때문에 큰 의미를 가지고 있지는 않다. 0-

B 시료는 well width가 좁고 barrier의 Al composition이 조금 크기 때문에 LM-B나 

HT-B보다 MQW peak이 높은 에너지 위치에 나타나며 이 위치는 QW 구조가 

비슷한 A series 시료의 MQW peak 위치와 거의 같다. 상온 PL 데이터만을 보았을 

때는 buffer의 영향에 따른 차이점을 볼 수 없다. 

그림 2에 T=10K에서 측정한 PL spectrum이 나와있다. 먼저 MQW이 성장되지 

않은 LM-0 시료에서는 기판과 buffer layer에서 기인하는 PL peak들을 관측할 수 

있다.  Sharp하게 나타나는 356.6nm와 360.0nm의 peak들은 각각 n-GaN template와 

InGaN buffer layer에서 나오는 bound exciton peak이고, 382nm ~ 405nm 사이의 세 

peak들은 GaN bulk donor-acceptor pair (DAP) recombination과 관련된 것이다. 
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그림 2. (a) 0-A, HT-A, LM-A와 (b) 0-B, HT-B, LM-B의 저온(T=10K) PL spectrum. 

 

A series를 먼저 살펴보자. Buffer가 성장되지 않은 0-A 시료에서는 356.6nm의 

GaN peak이 보이며 361nm와 368nm에서 MQW peak이 doublet으로 나타난다. 

상온에서 368.5nm에 위치하던 MQW peak이 저온에서는 361nm에서 나타나며, 

368nm의 peak은 indium segregation에 의한 낮은 에너지의 local state에서 기인한 

peak으로 보인다. 상온에서 MQW peak이 dominate하므로 local state의 공간적인 
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분포는 적은 것으로 생각된다. HT-A 시료에서는 348nm 근처에서 buffer layer로 

쓰인 AlGaN peak과 356.6nm의 GaN template에서의 peak이 약하게 관측되며, MQW 

peak은 362nm에서 나타나고 있다. DAP peak들이 MQW peak 정도의 크기를 

가지고 관측되고 있기도 하다. LM-A 시료에서는 buffer layer나 GaN template의 

peak들이 관측되지 않으며, 362nm와 366.5nm의 doublet으로 MQW peak들이 보인다. 

366.5nm의 peak이 저온 PL에서는 더 크게 나타나지만, 상온 PL과 비교하면 0-A 

시료와 마찬가지로 362nm의 peak을 만드는 QW들이 더 많은 분포를 가짐을 알 

수 있다.  

상온 PL의 경우와 마찬가지로 시료들의 상대적인 PL 크기는 중요하지 않지만, 

한 시료 내에서 온도에 따른 PL의 크기 변화는 의미를 가진다. 이 변화를 

살펴보면 A series 시료들은 상온에서는 거의 비슷한 크기 및 형태의 PL 

spectrum을 보이지만, 저온에서는 substrate에서 기인하는 peak이 잘 보이며 QW 

관련 peak들이 30배 커진 시료 (0-A) 와 substrate peak들이 잘 보이지 않으며 QW 

peak도 그다지 커지지 않은 시료들 ( LM-A : 6배, HT-A : 4.6배 ) 의 두 부류로 

나뉘어지는 것을 알 수 있다. 

B series에서는 buffer가 성장되지 않은 0-B 시료에서는 361.5nm의 QW peak이 

약하게 관측되며 bulk DAP peak이 상대적으로 크게 나타난다. HT-B 시료에서는 

AlGaN buffer layer의 peak (~348nm)과 356.6nm의 GaN template에서의 peak이 

관측되며, MQW peak은 374.6nm에서 나타나고 있다. LM-B 시료에서는 GaN 

template, InGaN buffer layer에서의 peak들이 보이며 368.0nm에서 QW peak이 

나타난다. DAP peak들도 약하게 관측되고 있다. B series의 QW peak들은 singlet으로 

나타나는데, MQW 구조가 동일한 HT-B와 LM-B의 QW peak이 6.6nm 떨어진 

곳에서 관측된다. 이 차이는 A series에서 doublet의 차이인 7 nm와 거의 일치하며, 

따라서 HT-B에서는 indium segregation이 일어난, 낮은 에너지를 가지는 state가 

dominate하며, LM-B에서는 보통의 QW의 개수가 더 많은 것으로 생각된다.  

B series 시료들 역시 두 부류로 나뉘어지는데, 저온에서 substrate에서 기인하는 

peak이 잘 보이며 QW 관련 peak들이 많이 커진 시료 ( HT-B: 54배, LM-B: 35배 ) 
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와 substrate peak들이 잘 보이지 않으며 QW peak도 3.7배밖에 커지지 않은 0-B 

시료의 두 부류이다. 각 시료들의 저온 PL peak이 상온에 비해 얼마나 커졌는지 

(ILT/IRT = 저온 PL 크기÷상온 PL 크기 )가 그림 3에 정리되어 있다.  
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그림 3. Buffer의 종류에 따른 저온과 상온 PL 크기 변화 

 

저온에서는 시료의 구조적인 특성 – dislocation density, interface roughness 등 – 

이 PL 크기에 가장 큰 영향을 주지만, 시료의 온도가 올라갈 수록 carrier들의 

excitation – de-excitation process가 PL 크기에 미치는 영향이 커지게 된다. 그림 3의 

결과를 보면 buffer layer의 선택이 (0, HT, 혹은 LM) 온도에 따른 MQW PL 특성에 

주는 영향이 MQW barrier의 종류에 따라 달라짐을 알 수 있다. A와 B series의 

차이점은 MQW의 barrier 물질뿐이다. MQW barrier가 AlGaInN인 경우 (A-series) 

buffer layer가 없는 시료(0-A)에서 저온 PL spectrum이 크게 나타나는 반면, AlGaN 

barrier를 이용한 경우에는 (B-series) buffer layer가 성장된 시료들(HT-B, LM-B)의 

저온 PL이 매우 강하게 관측된다. 그러므로 구조적인 면을 고려하였을 때 InGaN 

MQW의 성장시 buffer layer의 선택은 barrier의 종류에 따라 달라져야 할 것이다. 

물론 실제 광소자로써 응용되는 상온에서의 PL에서는 buffer layer의 선택이 거의 

영향을 주지 못하는 것처럼 보이므로, 보다 자세한 온도 변화에 따른 특성 

분석이 뒷받침되어야 할 것이다.  

 

결 론 
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InGaN MQW의 구조적인 특성을 향상시키는 buffer layer는 barrier 물질에 따라 

달라진다. Barrier가 AlGaInN인 경우에는 buffer layer를 성장하지 않는 것이, 

AlGaN인 경우에는 고온 AlGaN 혹은 indium 농도가 낮은 InGaN buffer를 

성장하는 것이 시료의 구조에 관련되는 광특성을 향상시킬 수 있음을 

관측하였다.  
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음파와 내부파에 대한 고찰1 

 

최 인 준2 

 

요약 : 선형화된 음파와 내부파를 지배하는 방정식을 구하는 문제는 근본적으로 비슷하며 내부파의 

경우 확실히 이해할 수 없는 Boussinesq 근사를 이용한다. 여기서는 Boussinesq 근사를 사용하지 않고 

두 파를 동시에 기술하는 방정식을 구하고 두 경우를 비교한다. 본 논문은 기존 자료를 수집정리하고 

간단히 기술한 논문이다.  

 

서 론 

 

유체의 점성을 무시하면 유체의 운동을 지배하는 방정식은 운동방정식과 연속 

방정식으로  
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가 된다[1].  

여기서 u 는 속도 성분을  는 밀도 p 는 압력이며 f 는 외부에서 작용하는 

힘으로 중력 만을 고려한다. 즉, f 의 성분은 0== yx ff , gf z −=  이며 

여기서 g 는 중력 가속도이다. 평형상태에서는 정지하여 있다고 가정하고 

                         
1 이 논문은 2011학년도 한국외국어대학교 학술연구비 지원에 의하여 이루어진 것임. 
2 한국외국어대학교 자연과학대학 전자물리학과 교수 
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평형상태의 압력과 밀도는 수직방향의 축의 z 의 함수일 수 있으며. 각각 0p , 

0  로 표시한다.  이후의 식에서 아래첨자 ‘0’은 평형상태의 값을 의미한다. 

(1)과 (2)식에서  
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dz

zdp
)(

)(
0

0 −=     (3) 

 

를 얻는다.  

유체내에 파동과 관련된 교란된 속도성분을 u , 압력성분을 ep , 밀도성분을 

e 라고 하고 (1), (2)식에 대입하고 파동과 관련된 성분이 아주 작다고 가장하고 

선형화한다.      

음파는 유체의 압축성과 관성의 평형이 음파의 전파를 지배하며 외부력을 

무시하고 선형화하면 (1), (2)식에서 
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를 얻는다. 

내부파를 지배하는 방정식은 Boussinesq 에 의한 근사를 이용한다. 즉 연속 

방정식에서는 교란된 여분의 밀도를 고려하지 않으나 운동방정식에서는 교란된 

여분의 밀도가 일으키는 중력복원력을 운동 방정식에서 고려한다. 결과적으로 

생기는 진동은 주파수가 아주 작아 여분의 밀도변화율은 연속방정식에 거의 

영향을 주지 않는다고 가정한다. 따라서 (1), (2)식에서 
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를 얻는다. 

 

유체에서 음파와 내부파를 지배하는 결합된 방정식 

 

내부파를 지배하는 방정식은 Boussinesq 에 의한 근사를 이용하여 교란된 

여분의 밀도와 관련된 중력복원력을 운동방정식에서는 고려하지만 결과적으로 

생기는 진동은 주파수가 아주 작아 여분의 밀도의 시간적 변화율은 

연속방정식에 거의 영향을 주지 않는다는 것은 완전히 이해하기는 힘들다.  

따라서 Boussinesq 근사 없이 완전한 선형화된 식을 이용해야 한다. (1), (2)식에서  
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                  (9), 

 

를 얻는다. 선형화된 운동방정식 (8)식의 양변에 divergence 를 취하고 (9)식을 

이용하면  
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위 식의 오른쪽 변의 첫 번째 항은 음파의 경우에 해당하는 것으로 (4), 

(5)식에서 쉽게 구할 수 있으며 두 번째 항은 순수한 내부파에 의한 것으로 (6), 

(7)식에서 확인 할 수 있다.  

가역반응에서 유체입자를 따라가면서 볼 때 압력 변화율은 대응되는 

유체입자의 밀도 변화율에 음속의 자승을 곱한 것과 같다는 사실을 기술하는   

완전히 선형화된 방정식이 필요하다[1,2,3]. 이 사실을 기술하는 정확한 형태의 

방정식은                                                                 
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가 된다. 여기서 c 는 음속이다. 파와 관련된 교란이 아주 작다고 하고 식을 

선형화 하면 
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가 된다. 여기서 w는 속도의 z 축 방향성분이다. (3)식을 이용하면 (12)식은 
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가 되며, 여기서 q 는 z+  방향의 단위시간 단위면적을 지나는 질량을 나타내며 

)(zN 은 부력진동수로  
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이다. 앞에서 언급한 것과 같이 (13)식의 오른쪽 변의 첫 번째 항은 음파의 

경우에 해당하는 것이며, 두 번째 항은 순수한 내부파에 의한 것이다. (8)식에서  
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이므로 (13)식은 
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가 되며 (10)식은  
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가 된다. (16)식과 (17)식이 유체내의 음파와 내부파를 동시에 지배하는 결합된 

방정식이 된다. 

 

논의 

 

(16)식과 (17)식의 정화한 해를 구하기 위해서는 )(0 zc 과 )(zN 의 함수 

형태를 알아야 한다. 수직면에서 생기는 여분의 밀도 변화는 운동 방정식의 
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중력효과에는 고려하나 연속방정식 이 여분의 밀도의 변화율을 무시하는 것은 

완전히 이해하기는 힘들다. 어떤 경우에 이 조건이 좋은 근사해를 주는지를 

알려면 (7)식에서 무시한 te  / 와 연속방정식에서 고려한 항들 중의 하나인 

zq  / 를 비교하는 것이다. 이것은 만약 무시한 항에 비교하여 포함시킨 항이 

크기 위해서는 파수가 
21Ng −
에 비교하여 커야 함을 의미한다, 
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Change of Dihedral Angle along the Reaction Coordinate of Organic Peroxide 

Dissociation1 

 

Hyung-Rae Kim2 

 

Abstract: Ab initio computation for intermediate structures of organic peroxides during dissociation has been performed using three 

different quantum mechanical methods. In particular change of dihedral angle with lengthening of O-O bond is investigated for different 

types of peroxides and compared to one another. These results are used to suggest method of distinguishing among several different types of 

motion that involve change of dihedral angle: torsional vibration, hindered rotation and free rotation.  These are critical in statistical 

computation of reaction rate constant due to difference in frequency values along the reaction coordinate.   

 

Introduction 

Organic peroxides dissociate easily along O-O bond yielding two neutral radicals [1][2].  

 

R(H)-O-O-R(H)  -> R(H)-O  +  O-R(H) 

 

This type of reaction is very important in atmospheric and combustion reactions because the reaction provides 

radicals that drive and propagate radical chain reaction. Therefore it is crucial to know the rate constants for 

these reactions at all temperatures, especially for the purpose of performing kinetic modeling of thermal 

reactions involving radicals[3][4]. However these radical yielding peroxides are very unstable thermally and 

sometimes lead to explosion. Experimental difficulty of handling the reagents made it extremely difficult to 

obtain accurate rate constant values for these compounds. Thus theoretical calculations of rate constants using 

statistical methods are necessary. In order to calculate rate constants for radical dissociation reactions which do 

not possess well-defined transition states, it is necessary to do variational transition state (VTST)[5][6] 

calculations. For VTST calculation all the intermediate structures have to be known. In particular molecular 

parameters for those modes that change significantly as the reaction proceeds need to be calculated. So we set 

out to calculate dihedral angles for the relaxed intermediate structures because in most cases torsion mode 

slowly changes into hindered or free rotational motion as the reaction proceeds and the oscillator frequency 

changes significantly. Along with the change of frequencies geometrical parameters also change. In this work 

we calculate only dihedral angle change. 
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Computational Detail 

 

In order to perform ab initio calculation of intermediate structures of peroxides for increasing R(O-O) distance, 

ground state equilibrium structure of parent molecule has to be calculated first. Geometrical optimization for the 

parent is done using DFT, HF and MP2 methods using 6-311G(d,p) basis sets. Once the geometrical 

optimization is done, then a new Gaussian input file is prepared for the relaxed scan of R(O-O). Starting from 

initial R(O-O) we increased it by 0.1 A for about 10 scan points. Scanning more than 10 points was not possible 

due to convergence failure. Computational method and basis set should be the same as in the equilibrium 

structure calculation. The scan must be done in a relaxed mode because the scan coordinate should be made to 

be the same as the reaction coordinate.  

Computation was done using Xeon based Intel cluster that has 6 nodes, each node being a quadcore processor. 

Quantum chemistry package used was Gaussian 09[7]. Initial structure was obtained using GaussView 

package[8]. 

Calculations were performed for three organic peroxides: hydrogen peroxide, methyl hydroperoxide, dimethyl 

peroxide.  

Result 

Ground state formaldehyde is non-planar at equilibrium as can be seen in Figure 1. 

 

 

Figure 1. Equlibrium geometry of formaldehyde optimized by a) density functional theory (left panel) and b) MP2 (right 

panel) 

 

This non-planarity is certainly related with hindered internal rotation of O-H fragments. Torsional mode is very 

much of vibrational character. As the O-O distance increases, the torsional vibration becomes less stiff and O-H 
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motion resembles free rotation instead of vibration. When this happens the dihedral angle τ approaches 180 

degrees yielding planar structure. Figure 2 shows the change of dihedral angle with O-O distance for H2O2 

dissociation. Hartree-Fock method is known to fail badly for large O-O distance due to neglect of electron 

correlation by Hartree-Fock method. Density functional theory (DFT) calculation employing B3LYP hybrid 

functional yields nice result. Planarity is attained for R= 2.1 A. On the other hand MP2 calculation shows a 

maximum at less than 180 degrees, which is unrealistic for this type of reaction. We therefore conclude that the 

torsion becomes free rotation at R=2.1 A. 

For HF τ is off 180 deg. As R(O-O) increases (dissociation process begins) the τ angle approaches 180. When 

the dissociation is complete, the dihedral angle should be 180 degrees because at this point torsional potential is 

essentially zero and fragment rotation is free. When this is the case, sum of state and density of state can be 

easily calculated using molecular properties of the fragments. θ angle (bending angle) could also be used to 

obtain the decrease of valence force with lengthening of O-O bond. However the change of θ does not exhibit 

discontinuity and cannot be related with discontinuity appearing in τ vs. R. 

 

Figure 2. Dihedral angle vs. R(O-O) for H2O2 

 

For Methyl Hydroperoxide, CH3 OOH, ground state equilibrium structure is given in Figure 3. 
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Figure 3. Left panel: MHP optimized using DFT. Right panel is by MP2. 

 

For MHP ground state equilibrium structure is also non-planar. From Fig 4 it is seen that planarity is obtained at 

R=1.55 A, at significantly short distance than for H2O2. This does not mean that the torsional motion turns into 

free rotation. Actually the rotation starts but soon encounters a great steric hindrance due to the presence of 

methyl group. A small blip in DFT curve is due to poor convergence but it recovers quickly. In order to calculate 

density of state or sum of state for the intermediate structures, it is necessary to use hindered rotor formula 

instead of free rotor formula.  
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Figure 4. Dihedral angle vs. R(O-O) for MHP 

 

 

For Dimethyl Peroxide (DMP) ground state equilibrium structure of C-O-O-C is planar.  
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Figure 5. DMP equilibrium geometry Left: DFT optimized. Right: MP2 optimized. 

 

The valence force giving rise to off planar structure is absent due to the presence of two methyl groups. The 

force responsible for apparent torsional motion is of different character than for the case of H2O2 and MHP. The 

severely hindered rotations prevail in the equilibrium structure. As the O-O distance increases, the range of 

angular movement becomes wider and the rotations become less and less hindered. The C-O-O-C dihedral angle 

remains at 180 degrees. MP2 result at large R is in error because of insufficient electronic correlation.  
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Figure 6. Dihedral angle vs. R(O-O) for DMP 

 

 

Discussion 

We summarize the results of our calculations as follows. 

For HP and MHP dihedral angle approaches 180 as R(O-O) increases. For HP the R(O-O) starts to reach 

180 degrees much later than for MHP. This is due to the fact that the valence force responsible for giving 

rise to non-planarity is much stronger for HP than for MHP. This is due to the absence of methyl group in 

HP. In other words methyl group acts to make dihedral angle tend to 180 degrees at even short R(O-O). 

This has great consequences when calculating sum of states and density of states for intermediate structures 

of the dissociation because for HP the mode related with dihedral angle motion has to be treated as a 

torsional vibration while for MHP the mode has to be treated as a hindered rotor. In the meanwhile dihedral 

angle for DMP starts from 180 degree. This is due to the fact that two methyl groups force planar C-O-O-C 

structure because of strong steric hindrance of methyl groups. Therefore the mode has to be treated as a 

strongly hindered rotor in all the intermediate structures for the dissociation until all the valence force 

vanishes. At distances of R(O-O) greater than the valence force vanishing point the mode has to be treated 

as free rotor. 
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BAF53 N-terminal motif의 과다발현이  

세포 생존에 미치는 영향1 

 

류수경, 권혁만2 

 

요약 : actin-related protein 인 BAF53 은 β-actin 에 존재하지 않는 N-terminal motif, 

MSGGVYGG, 을 지니고 있다. BAF53 의 N-terminal motif, 즉 BAF53(N)은 BAF53 ortholog 

내에서 매우 잘 보존되어 있으며, BAF53(N) deletion 또는 S2A, Y6A, S2A/Y6A mutant 과다발현은 

세포생존을 감소시킨다. 본 연구는 BAF53(N)의 기능을 이해하기 위하여 BAF53(N)-YFP 

융합단백질을 제조하였으며, 이를 HeLa 세포에 발현시켜 BAF53(N)이 YFP 의 subcellular 

localization 및 BAF53(N)의 과다발현이 세포생존에 미치는 영향을 조사하였다. BAF53(N)은 

YFP 의 subcellular localization 에는 영향을 미치지 않음이 관찰되었다. 반면, BAF53(N)-YFP 의 

과다발현은 세포생존을 감소시켰다. 흥미롭게도 BAF53(N)-YFP 과다발현으로 인해 죽는 세포에서는 

동시에 죽어가는 두 개의 세포가 서로 매우 근접해 존재하며 유사한 정도의 BAF53(N)-YFP 발현 

정도를 보이는 경향성이 관찰되었다. 이 결과는 BAF53(N)-YFP 과다발현이 mitosis 또는 mitosis 

이후 G1 진입 단계에 문제를 제기할 가능성을 제안한다. 

 

서 론 

 

Actin-related protein(ARP)는 actin superfamily 로서 핵과 세포질에 

다양하게 존재한다 [1]. BAF53 는 핵에 존재하는 ARP 이다 [2]. BAF53 는 

SWI/SNF, TIP60, TRRAP, TIP48/49 와 같은 chromatin-modifying complex 의 

필수적인 구성원으로서 존재한다. 이 complex 들은 transcription, apoptosis, 

DNA repair, oncogenic transformation 에 관여되어 있다 [3]. BAF53 는 β-

actin 과 heterodimer 를 이루어 complex 에 존재한다. 하지만 chromatin-

modifying complex 에서 BAF53 의 명확한 기능은 아직 밝혀지지 않고 있다. 

                         
1 이 논문은 2011학년도 한국외국어대학교 학술연구비 지원에 의하여 이루어진 것임. 
2 한국외국어대학교 자연과학대학 생명공학과 교수 



108                                류수경, 권혁만 

 

Human, Drosophila, C. elegans, 그리고 yeast 의 BAF53 ortholog 의 단백질 

서열을 비교해본 결과, BAF53 는 β-actin 에는 존재하지 않는 N-terminal 

motif 를 지니고 있음이 확인 되었다 (Fig. 1). MSGGVYGG 서열을 갖는 BAF53 

N-terminal motif, 즉 BAF53(N)은 종 사이에서 매우 잘 보존되어 있으며, 

phosphoryoation 과 같은 post-translation modification 이 잘 일어날 수 있는 

serine 과 tyrosine 이 각각 1 개씩 존재한다 [4]. 이전 논문에 의하면 BAF53(N) 

deletion mutant 를 세포 내에 과다발현 시킨 경우 또는 BAF53(N)의 Ser2 와 

Tyr6 를 Ala 로 치환한 S2A, Y6A, S2A/Y6A mutant 를 과다발현 시킨 세포에서 

세포 생존도가 현저히 낮아지는 것이 관찰된 바 있다 [4, 5]. 

따라서 BAF53(N)은 세포 생존에 필수적인 기능을 수행할 가능성이 크다 할 수 

있다. 

본 연구에서는 BAF53(N) motif 의 기능을 좀 더 이해하기 위하여 

BAF53(N)를 형광단백질인 YFP 에 결합시킨 융합단백질을 제조하였으며, 

BAF53(N)-YFP 를 HeLa 세포에 과다발현 시켜 BAF53(N)이 단백질의 

subcellular localization 과 세포 생존에 미치는 영향을 조사하였다. 

 

실험 재료 및 실험 방법 

(1)Cell culture 

HeLa 는 37℃, 5% CO2 incubator 에서 10% fetal bovine serum, 100U/㎖ 

penicillin, 100 ㎍/㎖ streptomycin 이 포함된 Dulbecco's Modified Eagle's 

medium(DMEM)를 사용하여 배양하였다. 

 

 

(2) Transfection 
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Transfection 은 Lipofectamin 을 이용하여 수행하였다. Plasmid 

1~2 ㎍를 0.6% lipofectamin 과 혼합하여 이를 세포 위에 골고루 뿌려주었으며, 

그 후 5 시간 동안 배양하였다. 세포를 10% fetal bovine serum 이 포함된 

DMEM 으로 2 번 씻어준 후 새로운 배양액에서 48 시간 배양하였다. 

 

(3)Plasmid construction 

BAF53(N)-YFP(Venus) plasmid 는 polymerase chain reaction (PCR)을 

이용하여 제조하였다. PCR 은 Venus 를 주형으로 하여 두 단계를 거쳐 

진행하였다. 사용된 primer 의 염기서열은 다음과 같다. 1st PCR FP(5'-CGG 

GGA GAT GAA GTT GGA GCC ATG GTG AGC AAG GGC GAG-3'), 2nd PCR 

FP_FLAG(5'-GAT GAA TTC AAT GAG CGG CGG CGT GTA CGG GGG AGA 

TGA AGT TGG-3'), 2nd FP_No FLAG(5'-GAT GAG CTC ATG AGC GGC GGC 

GTG TAC GGG GGA GAT GAA GTT GG-3'), BP(5'-GCA CTG CAG GCC GTA 

GCC CAG GGT-3'). PCR product 를 EcoR1 과 PstI 또는 SacI 과 PstI 으로 

절단한 후, 이를 Venus 의 EcoR1/PstI 또는 SacI/PstI 자리에 삽입하였다. 

BAF53(N)-YFP 재조합 plasmid 는 DNA sequnecing 을 통해 확인하였다. 

 

결과 및 고찰 

(1)BAF53(N)-YFP plasmid 제조 

Human BAF53(N) motif 포함한 총 13 개의 아미노산으로 구성된 polypeptide 

(MSGGVYGGDEVGA)를 YFP 의 N-말단에 결합한 융합단백질을 만들기 위하여 

BAF53(N)-YFP 를 제조하였다. Venus plasmid 는 yellow fluorescent protein 

(YFP)를 발현하는 plasmid 로서, YFP 는 위치특이성 없이 세포 내에서 발현하며 

비교적 세포에 대한 독성이 낮다. 
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BAF53 의 N-terminal motif 를 YFP 와 재조합하기 위한 방법으로 PCR 을 

이용하였다. PCR 수행에 필요한 primer 중 forward primer 에 Venus vector 에 

존재하는 제한효소 절단부위 (EcoRI 또는 SacI)와 BAF53 의 N-terminal motif 

(1-13) 염기서열을 포함시켜 Venus vector 에 BAF53 의 N-terminal motif 를 

삽입할 수 있도록 primer 를 제작하였다. PCR 을 수행하면 총 길이가 259bp 인 

두 가지 product, 5‘-SacI_BAF53(N)_Venus_PstI-3', 5‘-

EcoRI_BAF53(N)_Venus_PstI-3'가 생성된다. 이는 각각 BAF53(N)-YFP 또는 

FLAG_ BAF53(N)-YFP 제조에 사용하였다. 

PCR product 를 EcoR1 과 PstI 또는 SacI 과 PstI 으로 절단한 후, 이를 

Venus 의 EcoR1/PstI 또는 SacI/PstI 자리에 삽입하였다. BAF53(N)-YFP 또는 

FLAG_ BAF53(N)-YFP 가 올바르게 제조되었음은 제한효소를 사용한 

mapping 을 수행하여 1 차적으로 그리고 DNA sequencing 을 수행하여 

2 차적으로 확인하였다 (Fig. 4). 

 

(2) BAF53(N)-YFP 과다발현에 의한 세포죽음 유도 

앞서 제조한 BAF53(N)-YFP 또는 FLAG_ BAF53(N)-YFP plasmid 를 

Lipofectamin 을 이용하여 HeLa cell 에 transfection 한 후 BAF53(N)-YFP 의 

발현 및 subcellular localization 을 confocal microscope 로 관찰하였다 (Fig. 4). 

YFP, BAF53(N)-YFP 그리고 FLAG_ BAF53(N)-YFP 모두 세포질 및 핵 

내에서 골고루 퍼져 발현하는 것이 관찰되었다. 이 결과는 BAF53(N)이 YFP 의 

subcellular localization 에는 영향을 주지 않음을 의미한다.  

YFP 를 발현하는 세포들은 주로 건강한 상태로 살아있는 세포로 관찰되었다. 

반면 BAF53(N)-YFP 또는 FLAG_ BAF53(N)-YFP 를 발현하는 세포에서는 

죽어가는 세포들이 다수 관찰 되었다. 비록 YFP 를 발현하는 세포에서도 

죽어가는 세포들이 소수 관측되었으나, BAF53(N)-YFP 또는 FLAG_ 
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BAF53(N)-YFP 를 발현하며 죽어가는 세포에서는 YFP 를 발현하며 죽어가는 

세포에서 관찰되지 않는 특징적인 모습이 관찰 되었다. 

특징을 살펴보면 BAF53(N)-YFP 발현도가 비슷한 두 개의 세포들이 근접해 

있으며, 이 근접한 두 개의 세포들이 동일한 형태로 죽어가는 것을 관찰 할 수 

있었다. 이 결과는 두 세포가 하나의 세포에서 분리된 것으로 유추해 볼 수 

있으며, 이를 보아 mitosis 과정을 거치는 단계에서 세포생존에 문제점이 

발생하여 하나의 세포가 분열한 후 죽는 것이라고 생각된다. 따라서 BAF53 N- 

terminal motif 의 과다발현은 세포주기 중 mitosis 또는 그 전후 단계에서 세포 

생존에 영향을 미치는 과정이 발생하는 것으로 유추해 볼 수 있다. 

최근 BAF53 ortholog 인 fission yeast Alp5 와 budding yeast Arp4 가 

카이네토코어 형성 및 기능에 관여되어 있음이 보고된 바 있다 [6, 7]. 

temperature-sensitive mutant 인 alp5-1134 mutant 에서는 restrictive 

temperature 에서 유사분열이 정상적으로 진행되지 못하였으며, permissive 

temperature 에서도 minichromosome 이 많이 소실되었다. arp4S23A/D159A 

mutant 에서도 restrictive temperature 에서 유사분열이 정상적으로 진행되지 

못하였으며 카이네토코어에서는 Cse4p, Mtw1p, Ctf3p 가 부분적으로 결여되어 

있음이 밝혀졌다. 이러한 결과들은 Alp5 와 Arp4 가 정상적으로 작동하지 못하는 

경우 카이네토코어에 부분적인 결함이 발생하고, 이에 따라 카이네토코어가 

mitotic spindle 과 정상적으로 결합하지 못하거나 mitotic spindle checkpoint 가 

완벽하게 가동되지 못하게 됨을 시사한다. 또한 BAF53 은 mitosis 동안 mitotic 

chromosome 에 결합하고 있음이 NIH3T3 cell 과 mouse embryo 

fibroblast 에서 관찰되었다 [8]. 특히 BAF53 은 mitotic chromsome 의 

바깥쪽에 주로 결합하는 특징을 보였으며, 이러한 특이적 위치 선택은 염색체의 

구조 형성 및 안정성 유지에 있어서의 BAF53 의 기능과 밀접한 연관성을 갖고 

있을 것으로 추측된다. BAF53 이 카이네토코어 또는 mitotic chromosome 
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상에서 작동하는 과정에서 BAF53 N-terminal motif 가 핵심적인 역할을 수행할 

가능성을 본 연구결과는 제안한다. 

 

Human BAF53      :   MS-GG--VYGGDEVGALVFD  I  GSYTVRAGYAGE 

Drosophila  BAF53  :   MS-GGTMLYGGDEIGALVFDPGHHSLRVGYAQE 

C.  e l eg an s  B AF5 3    :   MS-GA- -VYGGDEVS GLVFD AGSQSFRVGF AGE 

Yeast Act3            :  MSNAALQVYGGDEVSAV  V  I  DPGSY  T  TN  I  GYSGS 

Hu ma n β -ac t i n      :   M  - - - - - - - - -  DDDI AA LVV DNG SGM CK AG F AG D 

 

Figure 1. Comparison of amino acid sequences of the N-terminal motif of human BAF53, Drosophila 

BAF53, C. elegans BAF53, yeast Act3, and human β-actin. 

 

 

 

 

Figure 2. Flow chart for the construction of BAF53(N)-YFP plasmid. 
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Figure 3. Construction of BAF53(N)-YFP plasmid. (A) BAF53(N)-YFP was cut by Sac I and Pst I. (B) 

FLAG_ BAF53(N)-YFP was cut by EcoR I and Pst I. They gave the band with 254bp. 

 

 

 

Figure 4. Expression of YFP, BAF53(N)-YFP, and FLAG_BAF53(N)-YFP in HeLa cells. At 48 hr 

after transfection, YFP was observed by confocal laser scanning microscopy. 
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Ab initio calculation of potential energy profile along the O-O coordinate in 

dissociation of organic peroxides1 

 

Hyung-Rae Kim2 

 

Abstract: Ab initio calculations were performed for relaxed intermediate structures for H2O2, CH3OOH and CH3OOCH3 dissociation along 

the O-O bond. Potential energy profiles were obtained by fitting the calculated eigenvalues with Morse function. The D, β and Re parameters 

for three peroxides were compared to one another. Changes of HOMO shape were used to interpret the general features of potential energy 

profile. 

 

Introduction 

 

Organic peroxides dissociate along O-O bond and yield two radicals [1][2][3][4]. These radicals play important 

roles in the propagation of chains in the atmospheric and combustion reactions [5][6][7][8][9]. Thus the 

dynamics of dissociation for this type of reaction is very important in understanding the atmospheric and 

combustion processes. For kinetic and dynamics studies accurate potential energy surfaces are needed [10][11]. 

Even though complete three dimensional potential energy surfaces for these reactions are not available, 

one-dimensional potential energy profile along the reaction coordinate can be easily obtained using ab initio 

quantum calculation utilizing relaxed scan method [12]. 

We performed ab initio quantum chemical calculations for intermediate structures for dissociation of hydrogen 

peroxide (HP), methyl hydroperoxide (MHP) and dimethyl peroxide (DMP) using R(O-O) as reaction 

coordinate.. 

Methods used were density functional theory (DFT), Hartree-Fock (HF) and Moller-Plesset perturbation theory 

(MP2). Even though HF method is not expected to provide accurate data, it was included in the study to help 

find the effect of electronic correlation. 

As dissociation of peroxide proceeds along the O-O bond, the geometry of other parts of the molecule change. 

Orbital shape also changes with the lengthening of the O-O bond. These changes play important role in the 

dynamics of the peroxide dissociation process. For calculation of unimolecular dissociation rate constant using 

variational RRKM theory [13][14] intermediate structures of the molecule along the reaction coordinate must be 

known. Experimental determination of these structures is impossible at the present. Ab initio calculation of 

intermediate geometrical structures as well as potential energy profile along the reaction coordinate can be done 

using relaxed scan method of quantum structure computation.  
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Computational Detail 

Quantum calculations were done using the Gaussian 09 package [15]. Initial structures were obtained using 

GaussView program [16]. Mainly DFT and MP2 were used for structure calculations. HF was used for checking 

the effect of electron correlation. For good convergence in geometrical optimization, quadratic convergence 

SCF option was employed. As coordinate system, Z-matrix option was used. For basis set moderately accurate 

6-311G(d, p) was used for all cases. Diffuse functions were not used because we are interested only in neutral 

species. For initial structures (ground state equilibrium structures), more accurate single point energy 

calculations such as CCSD(T), QCISD(T) with aug-cc-pvQZ basis set and G2 were done to check individual 

geometrical structures but optimization of geometry was not attempted. Scan was done in the relaxed mode 

starting from initial R(O-O) and increasing R by 0.1 A for about 10 scan points. In a relaxed mode, all 

coordinates other than the fixed R(O-O) are optimized to yield potential energy profile along the reaction 

coordinate. Due to the convergence failure the scan could not be extended beyond 10 points. Since the scan 

coordinate is more towards the reactant, the unrestricted spin was not used. Using unrestricted spin gave almost 

the same result. 

 

Results 

 

Potential energy (PE) profiles were plotted against R(O-O) in Figures 1-3. As can be seen from the figures HF 

energies are generally higher than those of DFT or MP2. The difference is due to correlation effect. Since 

correlation effect is non-negligible, HF calculation is seen to be inappropriate for this type of calculation. For all 

cases DFT values were lower than those of MP2 results. It is uncertain whether second-order perturbation is not 

enough for our purposes. From the point of view of variation principle we mainly use DFT results for our 

analysis. 

Figure 1 shows relaxed scan results for potential energy at different scan points for HP. DFT (density functional 

theory), HF (Hartree-Fock) and MP2 (Moller-Plesset second order) results are shown. 



Ab initio calculation of potential energy profile along the O-O coordinate in dissociation of organic peroxides    99 

 

Figure 1. PE profile for H2O2. Energy is in hartrees, R in Angstroms. 

 

Due to the absence of electron correlation HF results show high potential energies. The electron correlation 

effect is higher for large R values. DFT results consistently give the lowest energies. Therefore we think that the 

DFT method gives the best result and the most reliable due to its effective treatment of electron correlation. 

Similar behaviors are shown for MHP and DMP as well. Figure 2 and Figure 3 show relaxed scan results for 

MHP and DMP, respectively. 
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Figure 2. PE profile of MHP dissociation. 

 

 

Figure 3. PE profile for DMP dissociation. 
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In order to obtain dissociation energy steepness parameter as well as equilibrium bond distance, calculated 

potential energy profiles were fitted to Morse function using gnuplot. These fits are plotted in Figures 4, 5 and 6. 

As can be seen from the figures, fits were quite accurate and fit parameters were found easily. 

 

Figure 4. Morse fit of PE profile along R(O-O) for H2O2 

 

Fit parameters for H2O2 PE profile are as follows. 

 DFT  HF  MP2 

D 0.199434 0.299314 0.127304 

β 1.41799  1.38406  1.81275 

Re 1.45502  1.37175  1.45082 

 

When compared with experimental value (D=D0+ZPR-ZPP where D0 is the dissociation energy, ZPR is the 

zero-point energy of reactant, and ZPP is the zero-point energy of the product), DFT calculation is the most 

reliable. Therefore we perform only DFT data fit. 

Figure 5 shows MHP dft fit to Morse function. 
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Figure 5. Morse fit of PE profile along R(O-O) for MHP 

 

Fit parameters are as follows: 

D             0.164869          

β   1.54371     `      

Re            1.45703           

 

Figure 6 shows Morse fit of DMP data. 
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Figure 6. Morse fit of PE profile along R(O-O) for DMP 

 

Fit parameters are as follows 

D             0.156201 

β   1.42635` 

Re   1.46573 

 

In order to analyze the difference of D and β parameter values for different peroxides, we looked at HOMO’s 

for these peroxides at different stages of dissociation. 

HOMO’s for HP calculated with DFT at R=1.48 (equilibrium bond distance), 1.88 and 2.18 A are shown in 

Figure 7. 
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Figure 7. HOMO changes with dissociation for HP. Top left: at R=1.48 A, top right: at R=1.88 A, bottom: at R=2.18 A 

 

For methyl hydroperoxide (MHP) HOMO change (DFT result) is shown in Figure 8. 

 

 

Figure 8. HOMO changes with dissociation for MHP. Top left: at R=1.45 A (equilibrium bond distance), top right: at 

R=1.85 A, bottom: at R=2.15 A 

 

For Dimethyl hydroperoxide (DMP) HOMO change (DFT result) is shown in Figure 9. 
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Figure 9. HOMO changes with dissociation for DMP. Top left: at R=1.48 A, top right: at R=1.88 A, bottom: at R=2.18 A 

 

Discussion 

 

We have found that methyl group has a crucial role in the dissociation process. Potential well becomes 

shallower with the presence of methyl group. D parameter decreases from 0.199434 hartree for HP to 0.164869 

hartree for MHP and to 0.156201 hartree for DMP. However β parameter does not depend on the presence of 

methyl group in a simple way. It increases from 1.41799 for HP to 1.54371 for MHP but decreases to 1.42635 

for DMP. These facts can be analyzed in terms of change in HOMO. For HP HOMO looks very much like a 

distorted π* orbital. As O-O bond elongates, the distortion disappears and the orbital is shaped like a regular π* 

orbital. This change occurs at a large R(O-O) value for HP. When methyl group is present, the HOMO is almost 

like a regular π* orbital for MHP and the distortion disappears at a much smaller value of R(O-O). When two 

methyl groups are present (for DMP), the HOMO starts out as a regular π* orbital like shape and stays same 

symmetry with the elongation of O-O bond. Changing HOMO from less anti-bonding to more anti-bonding 

character for HP will make its D have larger value than for MHP or DMP where anti-bonding characters do not 

change much with elongation of O-O bond. 

 

Acknowledgement 

This research was supported by the research fund of Hankuk University of Foreign Studies, 2011. 

 

Reference 

[1] Benson, S. W., Shaw, R., In ‘Organic Peroxides’,  vol 1, Swern, D., Ed., Wiley-Interscience, New York, 

(1970) 

[2] Creamer, D., In ‘The Chemistry of Functional Groups Peroxides’, Patai, S., Ed., John Wiley and Sons, 

New York, (1983) 

[3] Brasseur, G., Solomon, S., ‘Aeronomy of Middle Atmosphere’, D. Reidel, Dordrecht (1984) 



106                                          Hyung-Rae Kim 

[4] Wayne, R. P., ‘Chemistry of Atmospheres’, Clarendon Press, Oxford (1985) 

[5] Brasseur, G. P., Orlando, J. J., Tyndall, G. S., ‘Atmospheric Chemistry and Global Change’, Oxford 

University Press, New York (1999) 

[6] Largle, L., Jacob, D. J., Brune, W. H., J. Geophys. Res., 105, 3877 (2000) 

[7] Prather, M. J., Jacob, D. J., Geophys. Res. Lett., 24, 3189 (1977) 

[8] Levy, H., Adv. Photochem., 9, 369 (1974) 

[9] Crutzen, P. J., Annu. Rev. Earth. Planet Sci., 7, 443 (1979) 

[10] Barker, J. R., Benson, S. W., Golden, D. M., Int. J. Chem. Kinet., 9, 31 (1970) 

[11] Nangla, P. S., Benson, S. W., J. Phys. Chem., 83, 1138 (1979) 

[12] Pechukas, P. Ann. Rev. Phys. Chem., 32, 159 (1981) 

[13] Hase, W. L., Mondro, S. L., Duchovic, R. J., Hirst, D. M., J. Am. Chem. Soc., 109, 2916 (1987) 

[14] Klippenstein, S. J., Marcus, R. A., J. Chem. Phys.,90, 5383 (1987) 

[15] Gaussian 09, Revision A.1, Frisch, M. J.; Trucks, G. W.; Schlegel, H. B.; Scuseria, G. E.; Robb, M. A.; 

Cheeseman, J. R.; Scalmani, G.; Barone, V.; Mennucci, B.; Petersson, G. A.; Nakatsuji, H.; Caricato, M.; 

Li, X.; Hratchian, H. P.; Izmaylov, A. F.; Bloino, J.; Zheng, G.; Sonnenberg, J. L.; Hada, M.; Ehara, M.; 

Toyota, K.; Fukuda, R.; Hasegawa, J.; Ishida, M.; Nakajima, T.; Honda, Y.; Kitao, O.; Nakai, H.; Vreven, 

T.; Montgomery, Jr., J. A.; Peralta, J. E.; Ogliaro, F.; Bearpark, M.; Heyd, J. J.; Brothers, E.; Kudin, K. N.; 

Staroverov, V. N.; Kobayashi, R.; Normand, J.; Raghavachari, K.; Rendell, A.; Burant, J. C.; Iyengar, S. S.; 

Tomasi, J.; Cossi, M.; Rega, N.; Millam, N. J.; Klene, M.; Knox, J. E.; Cross, J. B.; Bakken, V.; Adamo, C.; 

Jaramillo, J.; Gomperts, R.; Stratmann, R. E.; Yazyev, O.; Austin, A. J.; Cammi, R.; Pomelli, C.; Ochterski, 

J. W.; Martin, R. L.; Morokuma, K.; Zakrzewski, V. G.; Voth, G. A.; Salvador, P.; Dannenberg, J. J.; 

Dapprich, S.; Daniels, A. D.; Farkas, Ö.; Foresman, J. B.; Ortiz, J. V.; Cioslowski, J.; Fox, D. J. Gaussian, 

Inc., Wallingford CT, 2009. 

[16] GaussView, Version 5, Dennington, R.; Keith, T.; Millam, J. Semichem Inc., Shawnee Mission KS, 

2009 



J. Basic Sci., HUFS, 33 (2012), pp.115-126 

Vibrio metchnikovii RH530 유래 lipase의  

대장균 표면 발현 유도1 

 

  조재형, 한찬욱, 이현환2 

 

Alkaline lipase를 분비하는 Vibrio metchnikovii RH530로부터 PCR 방법으로 약 0.6 kb의 lipase 

유전자를 분리하고, 이를 대장균 유래 lipoprotein signal peptide와 외막 단백질을 암호화하고 있는 

유전자와 융합시켜 대장균의 세포표면상에 발현을 유도하였다. Western blotting과 whole-cell halo 

assay 방법을 통하여 재조합 lipase의 발현 및 효소활성을 확인 하였으며 immunofluorescence 

confocal microscopy를 통해 대장균의 표면 상에 발현됨을 확인 할 수 있었다. 

 

서 론 

 

Lipase(glycerol ester hydrolase EC 3.1.1.3)는 acylglycerol 의 carboxylester 

결합을 가수분해하여 지방산과 glycerol 을 만드는 가수분해 효소로서 기질은 

주로 긴 사슬의 지방산이 결합된 형태의 triacylglycerol 이다(1, 5). 미생물 유래 

lipase 의 활성 부위는 serine protease 와 비슷하여 Ser-His-Asp 잔기로 

구성된 catalytic triad 로 되어 있으며 특이할 만한 점은 기질이 물에 용해되지 

않은 현탁액 상태의 표면에서 활성을 갖는 다는 점이다. 이러한 생리활성 특징 

때문에 lipase 는 세제, 식품산업분야를 비롯하여 최근에는 바이오연료 

생산분야에 까지 다양한 분야에 그 응용가치가 있는 것으로 보고 되고 있다(6, 

7). 

지난 수 년 간 lipase 를 비롯하여 산업용 효소의 수요가 증가함에 따라 해당 

분야에 필요한 각 효소의 활성을 높이기 위한 다각적 노력이 이루어 지고 있다. 

그러나 목적하는 산업 분야에 적용 가능한 고활성 효소를 개발 하였다 하더라도 

                         
1 이 논문은 2011학년도 한국외국어대학교 학술연구비 지원에 의하여 이루어진 것임. 
2 한국외국어대학교 자연과학대학 생명공학과 교수 
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효소생산 비용이 가장 중요한 경제성 결정 요인으로 작용하기 때문에 고가의 

산업용 효소의 경우 산업화 하기 위해서는 효소생산에 들어가는 단가를 낮추는 

연구가 필수적이다. 최근 미생물 세포 표면에 목적하는 효소를 발현시키는 

기술을 활용한 연구를 통하여 효소 생산비용에 대한 경제적 경쟁력을 갖출 수 

있음이 보고 되고 있다(3, 4). 미생물의 표면에 발현된 효소의 경우 효소를 분리 

정제하지 않고 단순히 세포를 배양하고 회수하는 단계만으로 많은 양의 목적 

효소를 얻을 수 있다는 장점을 갖고 있으며, 또한 기존 효소생산 방법에 비해 

훨씬 적은 경비를 투입하여 고역가의 효소를 생산 할 수 있기 때문에 

산업화시에 경쟁력을 갖출 수 있게 된다. 이는 목적 효소를 미생물의 표면 발현 

시스템을 통하여 발현 시켰을 경우 기존 화학합성 고정화 담체에 비하여 

enzyme loading capacity 가 훨씬 더 높고, specific activity 가 높은 장점이 

있기 때문이다. 미생물 표면 발현 기술을 이용한 연구를 살펴 보면 Zymomonas 

mobilis 로부터 얻어진 levansucrase 를 대장균 표면에 발현시킨 후 sucrose 와 

반응 시킨 결과 약 45 g/L 의 레반을 제조한 보고가 있으며(2), 대장균의 표면에 

cellulose binding domain 과 organophosphorous 를 함께 발현 시켜 

신경독가스분해 공정에 활용할 수 있다는 보고 등이 있다(10).    

본 연구에서는 세제, 식품산업분야를 비롯하여 최근에는 바이오연료 분야로 

까지 다양한 분야에 그 응용가치가 있는 lipase 유전자를 Vibrio metchnikovii  

균주로부터 분리하여 이를 대장균의 세포표면에 발현을 시도하였으며 세포표면 

상에 발현된 lipase 의 발현 및 효소활성을 확인하였다.   

 

실 험 

재료 및 방법 

(a) 균주, 플라스미드 및 프라이머 

 본 연구에서 사용된 균주 및 플라스미드는 Table 1에 나타내었으며 재조합 

플라스미드 제작에 필요한 유전자 증폭에 사용된 프라이머는 Table 2에 

나타내었다. Lipase 유전자를 얻기 위한 균주인 Vibrio metchnikovii는 LSC 
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배지(1% trypton, 0.5% yeast extract, 1% NaCl, 100 mM sodium citrate buffer, 

pH 10.5)를 사용하여 30℃, 200 rpm으로 배양하였으며 재조합 플라스미드의 

형질 전환 및 lipase의 세포표면 발현을 위한 재조합 숙주 균주로서 사용된 

대장균 TOP10F’의 경우 LB 배지(1% trypton, 0.5% yeast extract, 0.5% 

NaCl)를 사용하여 37℃, 200 rpm으로 배양하였다.  필요에 따라 ampicillin을 

50 ㎍/ml 농도로 첨가하여 사용하였다.  

 

(b)재조합 유전자 방법 

 기본 적인 DNA 조작 기술 및 분자생물학적인 방법은 Sambrook 등(8)의 

방법에 따랐다.  

 

(c)재조합 플라스미드의 제작 

 대장균 TOP10F’의 genomic DNA를 주형으로 lpp(F)와 lpp(B) 프라이머를 

이용하여 lipoprotein의 signal peptide(Lpp) 유전자 부위를 증폭하였으며 

OmpA(F)와 OmpA(B) 프라이머를 이용하여 외막단백질(OmpA) 유전자 부위를 

증폭하였다. 두 유전자는 그림 1에 나타낸 recombinant PCR 방법을 통해 

융합시켰으며 융합된 Lpp’OmpA 유전자 단편은 pGEMT Easy 벡터내로 삽입 후 

NcoI 제한 효소를 처리하여 pTRC99A 벡터의 동일 제한 효소자리로 삽입하였다. 

한편 V. metchnikovii  genomic DNA를 주형으로 val(F)와 val(B) 프라이머를 

이용하여 증폭된 lipase유전자는 pGEMT Easy내로 삽입 후 BamHI, PstI 

제한효소를 처리하여 lipase 유전자를 얻어 Lpp’OmpA 유전자 단편이 삽입되어 

있는 pTRC99A의 동일 제한효소 자리 내로 삽입하여 PTRC99A-

lpp.ompA.lipase 재조합 플라스미드를 제작하였다. 이후 tac 프로모터상에 

결합하는 tac(F) 프라이머와 val(B) 프라이머를 이용하여 프로모터 부위에서부터 

Lpp’OmpA-lipase 유전자 부분을 PCR 방법으로 증폭하였다. 증폭된 

유전자단편은 pGEMT Easy내로 삽입하여 최종적으로 pGSVAL2를 제작하였다.   

(d)Western blot 분석 
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 Lipase의 발현 유무를 확인하기 위한 Western blot 방법은 SDS-PAGE 상에서 

분리된 단백질을 polyvinylidene difuoride (PVDF) membrane에 

electrophoretic transfer하였다. PVDF membrane을 10분간 TBS (0.15 M NaCl, 

0.05 M Tris-Cl, pH7.4)에서 washing한 후 2% BSA가 포함된 TBST (TBS, 

0.05% Tween 20)로 60분간 blocking하였다. Mouse anti-His antibody (IgG)를 

1:10000으로 TBST에 dilution하여 membrane을 60분간 incubation하였다. 이

후 TBST로 5분씩 2회 washing하고 alkaline phosphatase-conjugated anti-

mouse IgG를 1:10000로 TBST에 dilution하여 membrane을 45분간 incubation

하였다. TBST로 5분씩 3회 washing후 TBS로 10분간 2회 washing하고 

nitroblue tetrazolium / 5-bromo- 4-chloro- 3-indolyl phosphate(NBT/BCIP)

로 발색시켜 lipase의 발현 여부를 확인하였다.  

 

(e)Lipase 효소활성 확인 

 재조합 대장균의 세포표면상에 발현시킨 lipase 효소 활성 확인을 위하여 1% 

trybutyrin이 포함된 고체 LB 배지상에 하룻밤 진탕 배양 시킨 재조합 대장균을  

점적한 후 37℃에서 24시간 방치한 후 콜로니 주변의 halo 생성 유무를 

확인하였다.  

 

(f) Immunofluorescence confocal microscopy를 통한 lipase의 세포표면 발현 

확인    

 재조합 대장균은 6,000 x g에서 5분 동안 원심분리 한 후 PBS를 이용하여 두 

차례에 걸쳐 씻어주었다.  Mouse anti-His antibody (1:300 희석)가 포함된 

PBS 용액에 균체를 풀어 4℃에서 1시간 반응 시킨 후 다시 PBS를 이용하여 

원심분리 및 씻어주는 과정을 두 번 수행하여 결합하지 못한 antibody를 제거해 

주었다. FITC (fluoresceinisothiocyanate)가 융합된 Goat anti-mouse antibody  

(1:300 희석)가 포함된 PBS 용액에 균체를 풀어 4℃에서 30분간 반응 시킨 후 
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PBS를 이용하여 원심분리 및 씻어주는 과정을 두 번 수행하여 결합하지 못한 

antibody를 제거해 주었으며 이후 FITC-labeled 대장균은 confocal lazer 

scanning microscope system (LSM 700, Germany)을 이용해 관찰하였다.   

 

결과 및 고찰 

 

재조합 대장균의 lipase 발현 및 활성  

대장균의 lipoprotein signal peptide와 외막단백질을 암호화 하고 있는 각각의 

유전자를 융합시켜 V. metchnikovii 유래 lipase와 함께 tac promoter하에 

발현을 유도하고자 pGSVAL2를 제작하였다. pGSVAL2를 대장균 TOP10F’내로 

형질전환 시킨 후 lipase의 발현 여부를 확인하였다. Lipase의 발현 여부는 PCR 

과정에 있어 lipase 유전자의 3’ 쪽에 인위적으로 6개의 histidine을 

삽입하였기에 mouse anti-his antibody를 이용한 Western blotting을 통해 발현 

여부를 확인 할 수 있다. 그림 2의 Western blotting 결과에서 보는 것과 같이 

약 36 kDa 위치에서 band가 확인됨에 따라 tac 프로모터 하에 약 16 kDa 

크기의 대장균 유래 Lpp’OmpA 단백질과 함께 V. metchnikovii 유래 20 kDa 

크기의 lipase 단백질이 함께 만들어 졌음을 확인 할 수 있었다. 

 재조합대장균이 만들어 내고 있는 lipase가 효소활성을 나타내는지 확인 하기 

위해 lipase의 기질로서 1%의 tributyrin이 첨가된 LB agar 배지에 

재조합대장균을 점적하여 24시간 방치한 이후 콜로니 주위에 투명한 환이 

생성됐는지 여부를 확인하였다. 그 결과 그림 3B에서와 같이 halo가 관찰되었다. 

이는 pGSVAL2를 도입한 재조합 대장균이 활성을 갖는 lipase를 만들고 있음을 

나타낸다.  

 

 

재조합 대장균에서의 lipase 세포표면 발현  

pGSVAL2를 포함한 재조합 대장균에서 발현된 lipase가 세포표면상에 위치 
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하고 있는지를 확인 하기 위해 Immunofluorescence confocal microscopy를 

이용하여 관찰하였다. 발현된 lipase 단백질 C-말단 부위에 6개의 histidine이 

위치하고 있음으로 mouse anti-his antibody와 FITC-conjugated anti-mouse 

antibody를 이용해 관찰이 가능하며 그림 4에서 보는 결과와 같이 pGSVAL2를 

포함하지 않은 대조군의 경우 형광을 관찰할 수 없었지만 pGSVAL2를 포함한 

재조합 균주의 경우 형광을 관찰할 수 있었다. 이는 pGSVAL2 플라스미드를 

포함한 재조합 균주의 경우 lipase 유전자를 발현하며 또한 안정적으로 

세포표면상에 lipase가 위치하고 있음을 나타낸다.  

차후 식품, 세제, 바이오연료 생산 등 각각의 산업분야에 적용 가능한 온도, pH, 

안정성 등이 확보된 최적 활성의 lipase를 세포표면에 발현 시 효소의 정제 및 

기타 공정을 필요치 않고 균 배양 및 회수를 통해 바로 목적 효소를 다량 얻을 

수 있으며 또한 재사용이 가능한 장점이 있다. V. metchnikovii 유래 lipase를 

대장균의 세포표면상에 성공적으로 발현시킨 본 연구결과는 차후 이와 관련된 

목적의 연구에 기반기술이 될 수 있을 것으로 사료된다.   
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Strains/Plasmids Genotype/Characteristics Reference 

Strains   

 E. coli TOP10F’ 
F’[(lacIqTn10(Tetr)]mcrA∆(mrr-hsdRMS-

mcrBC)(80lacZ ∆M15 ∆lacX74 deoR recA1 

araD139 ∆(ara-leu)7697 galU galK rpsL(Strr) 

endA1 nupG 

 

   V. metschnikovii RH530 Protease and lipase producing strain 9 

Plasmids   

   pGEMT Easy Ampr, T/A cloning vector Promega 

   pGS 

pGEMT Easy containing tac promoter and 

Lpp’OmpA  

This study 

   pGSVAL2 

pGEMT Easy containing tac promoter, 

Lpp’OmpA and lipase gene 

This study 

 

Table 1. Strains and plasmids used in this study 
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Primers Sequences (5’→3’) 

lpp(F) CCATGGGTAAAGCTACTAAACTGGTA 

lpp(B) CAAAGCCAACATACGGGTTAATACCCTGATCGATTTTAGCGTTG 

OmpA(F) CAACGCTAAAATCGATCAGGGTATTAACCCGTATGTTGGCTTTG 

OmpA(B) CCATGGGTTGTCCGGACGAGTGCC 

tac(F) CCGACATCATAACGGTTC 

val(F) GGATCCGCAGATTATTCTTGTTCA 

val(B) CTGCAGTTAATGATGATGATGATGATGGCGCCGGAAGCGGTCATAAC 

 

Table 2. Primers used in this study 

 

 

 

 

그림 1. Recombinant PCR에 의한 Lpp’OmpA 유전자 융합과정 및 pGSVAL2 재조합 

플라스미드 제작 모식도 
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그림 2. Western blotting에 의한 재조합 lipase의 발현확인 -→는 발현된 융합 lipase를 

나타낸다.  SM: Protein size marker, Lane 1: pGSVAL2를 내포한 재조합 대장균 
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그림 3. Halo 형성에 의한 재조합 균주의 lipase 활성 확인 

pGSVAL2를 함유한 대장균의 경우 colony 주위에 투명한 환이 형성되어 있음을 볼 수 

있음 

A: pGS 플라스미드를 내포한 대장균(negative control) 

B: pGSVAL2 플라스미드를 내포한 대장균 
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그림4. Immunofluorescence confocal microscopy를 통한 lipase의 세포표면 발현 

형광을 나타내는 균체를 형광현미경과 광학 현미경으로 관찰하여 merge하여 본 image를 

볼수 있음 

위: pGS 플라스미드를 내포한 대장균(negative control) 

아래: pGSVAL2 플라스미드를 내포한 대장균 
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염전에서 분리한 Pontibacter sp. nov.의 특성 연구1 

 

김하늘, 조기성2 

 

ABSTRACT: A red pigmented, Gram-staining-negative, rod-shaped, strain HMC6020T, was isolated from a saltern 

in Jeungdo, Republic of Korea. The major fatty acids were iso-C15:0 (32.4%), summed feature 4 (comprising iso-C17:1 

I and/or anteiso-C17:1 B; 29.7%) and iso-C17:0 3OH (5.4%). The DNA G+C content was 42.1 mol%. Phylogenetic 

tree based on 16S rRNA gene sequence showed that strain HMC6020T formed a lineage within the genus 

Pontibacter. The strain HMC6020T was closely related to Pontibacter korlensis (97.6% sequence similarity), 

Pontibacter actiniarum (96.4%) and Pontibacter roseus (96.1%). On the basis of the evidence presented in this 

study, strain HMC6020T represents a species of the genus Pontibacter. 

. 

 

서 론 

 

우리나라는 동, 남, 서쪽이 바다로 둘러 싸여 있으며, 그 중에서 서해안과 일부 

남해안에는 천일염을 생산하는 염전이 많이 존재한다. 우리나라의 천일염 생산은 

해수를 염전으로 유입시킨 후, 태양열과 바람 등 자연을 이용하여 해수를 

증발시키고, 결과적으로 소금과 기타 미네랄등을 농축시켜 천일염이라는 소금을 

생산한다. 이러한 천일염은 정제염과는 달리 소금의 주성분인 NaCl 외에도 

다양한 무기물을 함유하고 있어, 건강에 유익한 슬로우 푸드로 관심을 받고 있다. 

소금이 생산되는 우리나라의 염전에는 다양한 미생물이 서식하고 있는 것으로 

보고되고 있다 (de Beer et al., 2005). 이러한 염전에서의 유용미생물의 분리 및 

미생물의 연구는 우리나라만 존재하는 천일염의 가치만큼의 가치가 존재하여 

계속 연구가 진행되어왔다.  

Pontibacter 속은 Cytophagaceae 과에 속하며 Nedashkovskaya et al. 

(2005)에 의해 처음으로 분류된 후 현재까지 6종이 발견되었을 정도로 최근에 

                         
1 이 논문은 2011학년도 한국외국어대학교 학술연구비 지원에 의하여 이루어진 것임. 
2 한국외국어대학교 자연과학대학 생명공학과 교수 



128                               김하늘, 조기성 

 

 

활발한 연구가 진행되고 있는 분류균이다. Pontibacter는 통상적으로 그람 

음성이며 간균의 형태를 지니며, 빨간색 colony를 형성하는 특징을 지닌다. 이 

종에 속하는 세균들은 Pontibacter actiniarum, P. akesuensis, P. korlensis, P. 

roseus and P. xinjiangensis (Nedashkovskaya et al., 2005; Suresh et al., 

2006; Wang et al., 2010; Zhang et al., 2008; Zhou et al., 2007)등이 존재하며, 

soil, sediment등의 다양한 환경에서 발견되고 있다. 

본 연구는 전라남도 신안군 증도 염전의 시료에서 미생물을 분리 하였으며, 그 

중에서 지금까지 학계에 보고되지 않은 미생물인 HMC6020T이 확인되었다. 이 

균주를 대상으로 계통발생학적, 형태적, 생리화학적 특성에 대하여 살펴보고 

분류학적 위치에 대하여 알아보고자 한다. 

. 

 

재료 및 방법 

 

1. 시료 채취 

 시료는 전라남도 신안군 증도의 염전에서 채취하였다. 시료를 순차적 

희석방법을 이용하여 tryptic soy agar (TSA; Difco)에 도말한 후 30℃에서 

배양하여 균주를 순수 분리하였다. 

 

2. 선별된 균주의 16S rRNA 염기서열 분석 

 분리한 균주를 TSA에서 2일간 30℃로 배양한 후 자란 colony를 이용하여 16S 

rRNA 증폭을 위한 Colony PCR을 수행하였다. 균주의 염기서열은 EzTaxon 

server 2.1 (http://www.eztaxon.org/; (Chun et al., 2007))에 따라 종명을 

동정하였고, Ribosomal Database Project (RDP; http://rdp.cme.msu.edu), 

GenBank (http://ncbi.nlm.nih.gov)의 database에서 염기서열을 확인하였다. 

기존에 알려진 균주들과 분리된 균주의 계통발생학적 상관관계를 파악하기 위해 

phylip과 MEGA version 4 program을 이용하여 정렬하고 (Tamura et al., 2007), 
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neighbor-joining method (Saitou and Nei, 1987)와 maximum-likelihood 

(Felsenstein, 1981), maximum-parsimony  (Fitch, 1971)를 사용하여 계통도를 

작성하였다. 

 

 

3. 형태 및 생리화학적 특성 

 균주의 형태적 특징을 알아보기 위하여 Gram staining을 수행하였다. 최적의 

생장 환경을 알아보기 위하여 온도, pH, 염분농도의 조건을 조절하여 균주의 

생육 정도를 조사하였다. 온도는 4, 10, 15, 20, 25, 30, 37, 42℃로 각각 

달리하여 배양하였고, pH는 배지의 pH를 각각 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10으로 달리하여 

배양하였다. 염분 농도는 0, 0.5, 1.0, 1.5, 2.0, 3.0, 4.0, 5.0%로 조절하여 균주를 

배양하였다. 

 균주의 생리화학적 특징을 알아보기 위하여 API 20E, 20NE, ZYM kit 

(bioMrieux)와 MicroPlate GN2 (BIOLOG)를 사용하였다. Catalase와 oxidase 

활성을 측정하는 실험을 진행하였으며 (MacFaddin, 1980), chromatic shift 

test를 수행하여 flexirubin type pigment의 생산여부를 알아보았다 (Bernardet 

et al., 2002). DNA G+C 비율은 HPLC를 사용하여 분석하였다 (Mesbah and 

Whitman, 1989). 

 

4. 균체 지방산 조성 분석 

 분리된 균주의 지방산 조성을 알아보기 위한 실험을 수행하였다. 전처리를 통해 

균주의 지방산을 추출한 후 MIDI/Heulett Packard Microbial Identification 

System을 이용하여 분석하였다. Sherlock software를 이용하여 분석된 

chromatogram과 data를 정성 및 정량 분석하고, 이를 library와 대조하여 

지방산을 명명하였다. 
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결과 및 토의 

 

HMC6020T은 그람 음성의 간균으로 TSA에서 30℃로 2일간 배양한 경우 

빨간색의 colony를 형성한다. 16S rRNA 유전자의 염기서열을 분석한 결과 

Pontibacter korlensis과 97.6% 유사하고, P. actiniarum와는 96.4%, P. 

roseus와는 96.1% 유사한 것으로 나타났다. 계통도를 통해서 Pontibacter 속의 

균주들과 같은 가지에 위치하는 것을 확인할 수 있었다 (Fig. 1). 균주는 

15~30℃에서 생장 가능하며 최적의 온도는 25~30℃사이 이다. pH7~8에서 

생장 가능하고, pH8에서 최고의 생장을 한다. NaCl 0~5%에서 생장이 가능함을 

보였다. Flaxirubin type pigment는 가지고 있지 않고, casein과 CM-cellulose를 

가수분해 할 수 있다. Oxidase와 catalase, arginine dihydrolase, lysine 

decarboxylase, ornithine decarboxylase, urease 의 활성은 양성으로 나타났고, 

tryptophan deaminase, β-galactosidase와 L-phenylalanine deaminase의 

활성은 음성으로 나타났다. API ZYM kit에서는 alkaline phosphatase, esterase 

(C4), esterase lipase (C8), leucine arylamidase, valine arylamidase, cystine 

arylamidase, trypsin, α-chymotrypsin, acid phosphatase, naphthol-AS-BI-

phosphohydrolase, α-glucosidase, N-acetyl-β-glucosaminidase 의 활성은 

양성으로 나타났으며, lipase (C14), α-galactosidase, β-galactosidase, β-

glucuronidase, β-glucosidaseα-mannosidase, α-fucosidase의 활성은 

음성으로 나타났다. MicroPlate GN2를 이용한 carbon 이용 여부를 확인한 결과, 

N-acetyl-D-galactosamine, D-cellobiose,i-erythritol, D-fructose, L-fucose, 

m-inositol,α-D-lactose, lactulose, D-melibiose, β-methyl-D-glucoside, D-

psicose, L-rhamnose, sucrose, D-trehalose, pyruvic acid methyl ester, 

succinic acid mono-methyl-ester, acetic acid, cis-aconitic acid, D-galactonic 

acid lactone, D-galacturonic acid, D-gluconic acid, D-glucosaminic acid, β- 

hydroxybutyric acid, itaconic acid, α-keto valeric acid, malonic acid, 

propionic acid, sebacic acid, succinic acid, bromosuccinic acid, succinamic 
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acid, glucuronamide, L-alaninamide, D-alanine, L-alanine, L-alanyl-glycine, 

L-asparagine, L-aspartic acid, L-glutamic acid, glycyl-L-aspartic acid, L-

histidine, hydroxy-L-proline, L-leucine, L-ornithine, L-phenylalanine, D-

serine, L-serine, L-threonine, D,L-carnitine, urocanic acid,Inosine, uridine, 

phenylethyl-amine, 2-aminoethanol,2,3-butanediol, glycerol, D,L,α-glycerol 

phosphate, α-D-glucose-1-phosphate이다. 또, α-cyclodextrin, dextrin, 

glycogen, tween 40, tween 80, N-acetyl-D-glucosamine, adonitol, L-

arabinose, D-arabitol, D-galactose, gentiobiose, α-D-glucose, maltose, D-

mannitol, D-mannose, D-raffinose, D-sorbitol, turanose, xylitol, citric acid, 

formic acid, D-glucuronic acid, α- hydroxybutyric acid, γ- hydroxybutyric 

acid, p-hydroxy phenlyacetic acid, α-keto butyric acid, α-keto glutaric acid, 

D,L-lactic acid, quinic acid, D-saccharic acid, glycyl-L-glutamic acid, L-

proline, L-pyroglutamic acid, γ-amino butyric acid, thymidine, putrescine, D-

glucose-6-phosphate는 이용하지 못하는 것으로 나타났다 (Table 1). 5%가 

넘는 비율을 차지하는 주요 지방산은 iso-C15:0과 summed feature 4 

(comprising iso-C17:1 I and/or anteiso-C17:1 B)과 iso-C17:0 3OH가 존재하였다 

(Table 2). DNA의 G+C 비율은 42.1 mol%로 나타났다. 

  따라서 증도의 염전에서 분리한 HMC6020T의 16S rRNA 유전자의 

염기서열을 분석하고, 형태적, 생리화학적 특징을 비교한 결과 Pontibacter 속에 

속하는 신종 균주임을 확인하였다. 
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characters                              1 2 3 4 

isolated source saltern soil marine soil 
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Growth at 15 + + + - 

Growth at 37 - + + + 

Growth at NaCl 5 (%) + - + + 

Growth at NaCl 10 (%) - - + - 

API ZYM     

Cystine arylamidase + + - + 

α-chymotrypsin + - + - 

α-galactosidase - - - + 

β-galactosidase - - - - 

β-glucuronidase - - - + 

β-glucosidase - - - + 

Macromolecules     

DNA - - - + 

Casein + + - + 

Cellulose + - - - 

Macconkey agar - + - - 

Carbon Source (BIOLOG GN2)     

α-Cyclodextrin + - - - 

Dextrin + - + + 

Glycogen + - + + 

Tween 40  + - - - 

Tween 80  + - - - 

L-Arabinose  + - - - 

D-Arabitol + - - + 

D-Cellobiose + + + - 

i-Erythritol - + + + 

D-Fructose  + + - - 

L-Fucose  + + - + 

D-Galactose  + - - + 

Gentiobiose + - - + 

α-D-Glucose  + - - + 

m-Inositol + + + + 

α-D-Lactose  - + + + 

D-Trehalose  - + + + 

Turanose  + - - + 

Xylitol + - + + 

Cis-Aconitic acid - + - + 

D-Gluconic acid - - + + 
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D-Glucosaminic acid - - + + 

D-Glucuronic acid - - - + 

α- Hydroxybutyric acid + - + + 

γ- Hydroxybutyric acid + - + + 

p-Hydroxy Phenlyacetic acid + - + + 

Itaconic acid + + - + 

α-Keto Butyric acid - - - - 

α-Keto Glutaric acid - - - + 

α-Keto Valeric acid - + - + 

D,L-Lactic acid - - - + 

Malonic acid - - + + 

Propionic acid - - + + 

Quinic acid - - - - 

D-Saccharic acid + - + + 

Succinamic acid + + - + 

Glucuronamide  + + - - 

L-Alaninamide  - + - + 

D-Alanine - + - - 

L-Alanine  - + - - 

L-Alanyl-glycine + + + - 

L-Asparagine - + + + 

L-Aspartic acid - + + + 

Glycyl-L-Glutamic acid + - - + 

L-Proline - - + + 

L-Pyroglutamic acid + - + + 

D-Serine + + - + 

L-Serine - + + - 

DNA G+C content (mole/%) 42.1 48.7 51.4 48.2 

 

Table 1. Differential phenotypic characteristics of strain HMC6020T and species of the genus 

Pontibacter. 

Strains: 1; HMC6020T; 2. Pontibacter actiniarum KCTC 12367T; 3. Pontibacter akesuensis KCTC 

12758T; 4. Pontibacter korlensis KCTC 22337T. All data from this study except the DNA G+C content 

of the 4 reference strains (Nedashkovskaya et al., 2005; Suresh et al., 2006; Zhang et al., 2008; Zhou et 

al., 2007). +, Positive; –, negative reaction. nt, not tested. 

Fatty acids 1 2 3 4 
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unknown 11543 0.9 0.7 0.6 0.9 

iso C13:0 0.4 0.1 0.6 nd 

unknown 13.565 5.0 3.3 2.2 6.2 

iso C14:0 nd 0.1 nd nd 

C14:0 nd nd 0.2 nd 

Iso C15:1 G 1.5 0.4 nd nd 

iso C15:1 F nd nd 0.7 nd 

iso C15:0 32.4 19.7 35.5 25.9 

anteiso C15:0 0.6 0.7 0.3 0.6 

C15:1 ω8c 0.6 nd nd nd 

C15:1 ω6c 1.2 1.6 0.2 0.1 

C15:0 1.6 0.7 0.3 0.3 

iso C16:1 H 1.3 1.6 nd 0.3 

iso C16:0 0.9 0.8 0.4 0.4 

C16:1 w5c 0.7 1.3 1.1 1.5 

C16:0 0.5 0.8 0.4 0.7 

iso C15:0 3OH 4.0 2.9 3.8 4.1 

C15:0 2OH nd 0.2 nd nd 

iso C17:1 w9c 2.3 1.3 2.1 1.0 

iso C17:0 2.3 3.5 1.4 6.8 

anteiso C17:0 nd nd nd 0.4 

C17:1 ω8c 0.7 0.2 0.1 nd 

C17:1 ω6c 3.3 5.4 0.9 2.2 

C17:0 nd 0.3 0.1 0.3 

iso C16:0 3OH 0.4 0.5 0.3 0.5 

C16:0 2OH nd 0.4 0.1 nd 

iso C18:1 H nd 0.3 0.1 0.3 

C18:0 nd 0.8 0.9 0.2 

iso C17:0 3OH 5.4 6.8 4.7 5.7 

summed feature 1 1.3 2.7 3.4 0.3 

summed feature 3 1.0 2.6 4.5 2.0 
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summed feature 4 29.7 39.5 33.5 37.9 

summed feature 5 1.0 nd 0.7 0.6 

 
Table 2. Cellular fatty acid profiles of strain HMC6020T and species of the genus Pontibacter. 

Strains: 1; HMC6020T; 2. Pontibacter actiniarum KCTC 12367T; 3. Pontibacter akesuensis KCTC 

12758T; 4. Pontibacter korlensis KCTC 22337T. All data from this study. All strains were grown on 

TSA at 30°C for 2 days. Only the fatty acids amounting to at least 1.0 % of the total fatty acids in at 

least one strain are shown. tr, trace(<1%); nd, no detected. 
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Fig 1. Neighbour-joining phylogenetic tree. Phylogenetic position of strain HMC6020T within the 

group genus Pontibacter based on 16S rRNA gene sequences. Bootstrap percentages from both 

neighbour joining (above nodes) is shown. Reichenbachiella agariperforans KMM3525T (AB058919) 

was used as outgroup. Bar, 0.02 substitutions per nucleotide position. 
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마늘 내성 유산균의 분리 및 특성 

 

신현아, 하상현, 현형환1 

 

Abstract : 최근 웰빙에 대한 관심으로 음료시장도 변화하고 있다. 마늘 음료는 건강에 좋은 다양한 기능을 가지지만 

특유의 맛과 향 때문에 거부감이 생기고 제품의 유용성에 대한 과학적 근거마련이 부족한 실정이다. 따라서 마늘음료 

제품에 발효미생물을 접목시켜 높은 기능성과 기호성을 가진 미생물 발효 마늘음료를 개발하기 위해 마늘에 내성을 가진 

미생물을 분리하고자, 마늘이 많이 들어간 발효식품인 김치종류로부터 lactic acid bacteria 를 분리 및 동정하였다. 16S 

rRNA sequencing 을 통한 동정 수행 결과 12 개의 균주를 획득하였는데 그 중 생육이 가장 뛰어난 Lactobacillus 

plantarum strain 을 K56 이라 명명하였다. K56 을 사용하여 pH 및 내담즙산성 특성을 살펴보았는데, K56 은 pH 3-8 

범위에서 생장이 가능하고 bile 농도가 0.1% 이상일 때 생육에 영향을 받는다는 것을 확인하였다. 

 

Ⅰ. Introduction 

 

Lactic acid bacteria 는 당류를 발효하여 에너지를 획득하고 다량의 lactic acid 를 생성하는 

세균의 총칭으로 “lactic acid bacteria”이라고 부르는 이름은 관용명이고 분류학적인 위치를 

가리키는 것은 아니다. Lactic acid bacteria 의 정의에 적합한 것은 Lactobacillus, Lactococcus, 

Leuconostoc, Pediococcus, Bifidobacterium 등의 균속이다. 형태적으로는 구균(Lactococcus, 

Pediococcus, Leuconostoc)과 간균(Lactobacillus, Bifidobacterim)으로 나누어진다. 어느 것이나 

산소가 적은 환경에서 잘 발육하여 각종 당으로부터 lactic acid 를 생성한다. 산에 내성을 

나타내는 것이 많고 영양요구성은 매우 복잡하여 당류 이외에 많은 종류의 아미노산이나 

비타민을 요구하며 균종, 균주에 따라 미량 영양소를 가하지 않으면 생육할 수 없는 것도 있다. 

lactic acid bacteria 발효형식에 따라 정상(homo)lactic acid 발효와 이상(hetero)lactic 

acid 발효로 나뉘어진다. lactic acid bacteria 은 농산물이나 식품에서부터 사람이나 동물의 몸까지 

자연계에 널리 분포하고 있으며 확실한 생육처를 알 수 없는 것도 있다. 

Lactobacillus 는 정상발효와 이상발효를 하는 2 종류로 대별되는데 생육온도, 당분해, 성장, 생성 

lactic acid 의 선광성 등에 따라 55 균종 11 아균종으로 분류되어 있다. Lactobacillus 는 

대표적인 lactic acid bacteria 으로서 각종 발효식품에 사용되고 또한 장관 상재 균총으로서 

사람이나 동물의 건강과 중요한 관계가 있다. 

                                           
1 한국외국어대학교 자연과학대학 생명공학과 교수 
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Lactobacillus plantarum(K56)은 김치, 깍두기 등의 식품에서 발견된다. Gram positive 균이고 

운동성은 없으며 포자 형성을 하지 않는다. 끝이 둥글고 긴 막대 모양을 하고 있으며 보통 

길이는 3-8μm 정도이다. Facultative anaerobe 이고 15℃에서는 생장을 보이나 45℃에서는 

자라지 않는다. 그리고 lactic acid 의 두 isomer 를 생산한다. Glucose 에서 자라면 gas 를 

형성하지 않고, 보통 catalase 를 만들지 않으나 어떤 strain 은 glucose 가 제한적인 상황에서 

자랄 때 pseudocatalase activity 를 보이기도 한다. Amygdalin, cellobiose, aesculin, D-fructose, 

galactose, β-gentiobiose, N-acetylglucosamine, D-glucose, lactose, maltose, mannitiol, D-

mannose, melibiose, trehalose, salicinn, sucrose 에서 발효된다. Adonitiol, D-arabinose, L-

arabitol, erythritol, DL-fucose, 5-ketogluconate, methyl β-xylose, 2-ketogluconate, inositol, 

inulin, D-lyxose, L-sorbitol, D-tagatose, DL-xylose 에서는 발효되지 않는다. Arginine 은 

deamination 되지 않으며 meso-Diaminopimelic acid 가 세포벽에 존재한다. DNA 의 G+C 

content 는 44-46 mol% 이다⑴.  

마늘은 항균성, 암세포 성장억제 효과 및 동맥관상 내의 혈전생성 억제효과 및 콜레스테롤 

저하효과 등이 있다. 마늘의 항균력은 그람 양성과 음성 세균, 효모 및 곰팡이까지의 모든 

미생물에 우수한 것으로 알려져 있다. Dewit 등은 분쇄육에 마늘 정유를 첨가하면 Clostridium 

botulinum 의 독소생성을 억제할 수 있다고 보고 하였다⑵. Fietcher 등은 마늘의 수용성 

추출물을 첨가하면 Staphylocouccus aureus 의 생육이 저해된다고 보고 하였다⑶. 또한, Yoshida 

등은 마늘의 항균작용을 보고 하였다⑷. Small 과 Bogin 등에 의하면 이러한 마늘의 항균작용은 

allicin 의 분해과정 중 생성된 allicin thiosulfonate 기가 -SH 기와 강하게 반응하여 세포대사를 

저해한다고 보고하였다⑸. 최근 웰빙에 대한 관심이 증가하면서 유용한 식품소재인 마늘에 대한 

소비자들의 관심이 높아졌고, 현재는 마늘을 이용한 추출, 농축제품 및 일부 발효제품 등이 

출시되거나 개발 연구가 진행 중에 있다. 하지만, 마늘의 경우 그 유용성에 비해 특유한 향과 

맛으로 인한 거부감으로 음료 제품 개발에 어려움이 있고, 제품의 유용성에 대한 과학적 근거 

마련이 부족한 현실이다. 이에 식품분야에서 마늘의 자극적인 향과 맛은 줄이고 기능은 살리고자 

하는 연구가 진행 중이다. 초고압처리 및 pH 변화를 통해 마늘의 이취성분을 저감하려 하거나⑹, 

마늘에 녹차를 섞어 마늘의 자극적인 맛과 냄새를 최소화 하려는 노력이 있었다⑺. 마늘 내성 

유산균의 분리는 사료용 생균제 개발 등을 위해 연구되어 여러 차례 보고된 바가 있었으나⑻, 

발효기술을 접목시켜 마늘냄새와 맛을 저감시키는 것은 보고된 바가 없다. 따라서 본 연구에서는 

유산균 발효를 통해 마늘의 냄새를 희석할 수 있을 것이라 가정하고 마늘 내성이 있는 유산균을 

분리하였다.  
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본 연구에서는 마늘 내성이 있는 유산균을 찾기 위해서, 마늘이 많이 포함된 김치 제품군에 마늘 

내성 유산균이 있을 것이라 가정하고 깍두기, 배추김치, 열무김치, 묵은지에서 각각 10 주의 

유산균주를 선별하였고 통마늘진액(옥반)이 50% 함유된 BCP 배지에서 분리된 40 주의 유산균주 

중 유산 생산량이 높은 균주로 12 균주를 다시 선별하였다. 선별된 유산균 12 주에 대하여 액상 

배양 시 마늘 내성 검증을 위한 배지로 MRS 배지에 통마늘진액(옥반)을 50% 첨가하여 

사용하였다. 상기 선별된 12 주의 유산균주는 16S rRNA sequncing 을 이용하여 동정하였다.  

본 연구에서는 마늘 내성을 가진 유산균을 분리하여 과채발효즙의 개발에 이용하려는 연구를 

수행하고자 하였다. 

 

Ⅱ. Material and Method 

 

유산균 분리원 

 

가정에서 수집한 깍두기, 배추김치, 열무김치, 묵은지를 사용하여 유산균을 분리하였다. 

 

마늘 내성 유산균 isolation 방법 

 

Isolation 배지는 Difco 사의 Lactibacilli MRS Agar 배지와 교쿠토제약공업주식회사의 BCP Agar 

배지를 사용하였다. 분리원인 깍두기, 배추김치, 열무김치, 묵은지의 시료에서 덩어리는 

가라앉히고 상등액을 0.85% NaCl 로 희석하여, 각각 10 주의 유산균주를 통마늘진액(옥반식품)이 

50%함유된 BCP 배지를 이용해 분리하였다. 분리된 40 주의 유산균주 중 BCP 배지에서 노란색 

환이 커서 유산 생산량이 높을 것이라 예상되는 12 균주를 선별하였다. 선별된 유산균주 12 주에 

대하여 액상 배양 시 마늘 내성 검증을 위한 배지로 MRS 배지에 통마늘진액(옥반식품)을 50% 

첨가하여 사용하였다. 

 

배양조건 

 

MRS agar plate 에서 30℃, 24 시간 배양한 다음, colony 1 loop 를 MRS broth 에 접종하여 30℃, 

250rpm, 72 시간 배양하였다⑼. 

 

분리된 유산균주의 동정 



142                                  신현아, 하상현, 현형환 

 

 

 

 

최종적으로 선별된 12 주의 유산균주에 대하여 Colony PCR 을 이용하여 16S rRNA sequence 를 

분석하고 균주를 동정하였다. Colony PCR 을 위한 forward primer 는 27F(5'-

AGAGTTTGATCMTGGCTCAG-3')를, backward primer 는 1292R(5'-

TACGGTTACCTTGTTACGACTT-3')을 사용하였고, PCR 기기는 BioRAD 의 MyCycler 를 

사용하였다. 

 

균체농도 

 

균체농도를 측정하기 위해 균체 배양액을 증류수로 적절히 희석하여 spectrophotometer 

(Thermospectronic, 20 genesys)로 600nm 에서 흡광도를 측정하였다. 

 

초기 pH 에 따른 K56 의 생장 

 

초기 pH 에 따른 K56 의 생장을 조사하기 위해 멸균한 MRS broth 를 5N HCl 과 5N NaOH 

용액을 사용하여 초기 pH 를 3 에서 9 까지 각각 보정한 뒤 배양기간 동안 균체농도를 

조사하였다. 

 

내담즙성 분석 

 

K56 의 내담즙성을 분석하기 위해 MRS broth 에 각각 0%, 0.1%, 0.2%, 0.3%, 0.5%, 

1.0%(W/V)가 되도록 Bile(SIGMA, Bovine Ox Gall Powder, Dried, unfractionated)을 첨가하여 

사용하였다. 접종 후 37℃에서 6 시간, 12 시간 배양했을 때 MRS agar 에 도말하여 배양한 후 

colony count 를 통해 생균수를 측정하였다⑼. 
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Ⅲ. Result and Discussion 

 

마늘 내성 유산균의 분리 

 

깍두기에서 7 주, 배추김치에서 3 주, 열무김치에서 2 주, 총 12 종 분리하여 Table 1 과 같이 

균주를 명명하였다. 

 

선별된 균주에 대한 마늘 내성 검증 

 

최종 분리된 균주들을 대상으로 통마늘진액(옥반식품)이 50% 함유된 MRS broth 에서 배양한 후 

균체농도를 측정한 결과 Table 1 에서 보는 바와 같이 깍두기에서 분리한 균주들이 배추김치나 

열무김치에서 분리한 균주들보다 생육이 좋았고, 그 중 K56 이 가장 높은 생육정도를 보였다. 

따라서 본 연구에서는 과채발효즙에 이용할 시 효율이 가장 좋을 것으로 예상되는 K56 균주를 

가지고 특성연구를 진행하였다. 

 

Source Strains Growth(OD600) 

깍두기 

K43 5.26 

K44 7.18 

K46 7.05 

K52 5.96 

K53 6.05 

K54 6.30 

K56 8.65 

배추김치 

B51 3.63 

B52 3.63 

B56 2.93 

열무김치 Y51 2.65 

Y56 3.08 
 

Table 1. Comparison of lactic acid bacterial strains isolated from Korean Kimchis in the presence of 50% of garlic juice.a 

a Cells of the isolated microorganisms were grown in the medium consisting of garlic juice and MRS broth(1:1) at 30℃, 

250rpm, for 72 hours. 
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K56 및 나머지 균주에 대해 마늘 내성이 있는 것으로 판단되어 16S rRNA sequencing 을 통한 

동정을 수행하였다. 

16S rRNA sequencing 을 통한 동정 수행 결과를 EZTaxon Sever 에 입력하여 미생물 동정 

확률을 확인하였으며, Table 2 에서 보는 바와 같이 Lactobacillus plantarum 으로 최종 

확인되어 L.plantarum K56 으로 명명하였다. 

 

 

Source Strains Results of identification Similarity 

깍두기 

K43 pediococcus pentosaceus DSM 20336 99.19% 

K44 pediococcus pentosaceus DSM 20336 98.56% 

K46 pediococcus pentosaceus DSM 20336 97.58% 

K52 pediococcus pentosaceus DSM 20336 98.92% 

K53 pediococcus pentosaceus DSM 20336 98.74% 

K54 pediococcus pentosaceus DSM 20336 99.11% 

K56 Lactobacillus plantarum subsp. plantarum ATCC 14917 98.84% 

배추김치 

B51 Weissella confusa JCM 1093 98.93% 

B52   

B56 Leuconostoc holzapfelii BFE 7000 99.55% 

열무김치 

Y51 Lactobacillus sakei subsp. sakei DSM 20017 99.90% 

Y56 Leuconostoc holzapfelii BFE 7000 98.74% 

 

Table 2. Identification of the isolated lactic acid bacterial strains by the sequential analysis of 16S rRNA. 
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K56 특성연구 

 

연구 목적인 과채발효즙에 사용되기에 적절한 K56 균주로 연구를 진행하였다. 마늘 내성을 

가지고 마늘즙에서 생육되어 인체 내로 섭취되었을 시 겪게 되는 몸 내부의 pH 변화 및 소장에서 

분비되는 담즙산에 대한 내성을 확인하였다. 

 

초기 pH 에 따른 K56 의 생장 

K56 이 초기 pH 에 따라 생장에 영향을 받는지 알아보기 위해서 배지의 초기 pH 를 3-

9fh 각각 보정하여 균체농도를 측정하였다. Fig.1 에서 나타난 바와 같이 pH 9 에서는 

전혀 생장하지 않는 것으로 나타났으며 pH 3 에서는 매우 느린 속도로 성장하는 것으로 

나타났다. pH 4 는 pH 3 보다는 생장 정도가 좋았으며 pH 5, 6, 7 에서는 차이가 없었다. 

K56 은 pH 9 이상의 강알칼리 환경에서는 생육되지 못하고 pH 3 의 환경에서는 

자라기는 하나 그 속도가 매우 더딘 것을 알 수 있었다. 적정 pH 라고 생각되는 pH 6, 7 

혹은 그 근처의 환경에서는 초기 pH 에 상관없이 K56 이 정상적인 생육을 보이는 것을 

확인하였다. 

 

Fig. 1. Time cource of growth of L.plantarum K56 according to the initial pH of MRS medium. 

내담즙성 내성 
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소장에서 분비되는 내담즙산 내성을 보기 위해 primary bile acid 인 SIGMA 사의 

Bile(Bovine Ox Gall Powder, dried, unfractionated)를 선택하여 사용하였다. 

K56 의 bile 내성을 확인하였다. Fig.2 와 같이 Bile 농도가 0.1% 일 때부터 생육에 

영향을 미치기 시작하며 0.5% 이상이 되면 생존률이 눈에 띄게 저하되는 경향을 

확인하였다. 

 

 

Fig. 2. Resistance of L.plantarum K56 to bile salt. 

 

본 연구를 통하여 마늘 내성을 가진 유산균주 K56 을 분리 및 확보하였다. K56 은 마늘 

내성이 우수하므로 마늘즙에 발효시켰을 때 마늘냄새와 맛의 저감에 탁월할 것으로 

예상된다. 하지만 낮은 pH 에서 생육이 더디고 bile salt 농도에 생육정도가 급감하는 

것으로 보아 대장까지 살아서 가기는 힘들 것으로 사료된다. K56 을 정장제로 사용하기 

위해서는 변이주의 선별 및 starin improvement 가 필요할 것으로 사료된다. 
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확률밀도함수 추정법의 비교 연구1
 

이은미2 강기훈3 

 

요약 : 자료에 대한 통계적 추론을 할 때 비모수적 추정 방법은 모수적 방법을 적용할 수 없을 때 

사용하게 되는데 그 중 국소 가능도 추정량 (local likelihood estimator)은 성질이 좋은 추정 방법 

중에 하나라고 할 수 있다. 본 논문에서는 국소 가능도 추정량의 실질적인 성능을 알아보기 위해 

모수적 추정 방법인 최대 가능도 추정량 (maximum likelihood estimator)과 비모수적 커널 함수 

추정량 (kernel density estimator)을 함께 이용하여 몇 가지 경우에 대한 함수를 추정하고 평균 

적분제곱오차를 계산하여 세 가지 방법을 비교하였다.  

 

서론 

 

주어진 자료에 대한 통계적 추론을 위해서는 자료를 설명해 줄 수 있는 

통계량이나 분포 등이 필요한데, 특히 자료의 분포를 설명하는 확률밀도함수 

추정이 중요한 사항 중에 하나이다. 이 함수를 추정하는 방법은 모수적인 것과 

비모수적인 것이 있다. 모수적 함수추정 방법은 자료의 분포를 가정하고 

해당하는 모수만을 추정하여 자료에 적합한 모형을 찾아 낼 수 있는 쉬운 

방법이지만 일반적으로는 자료에 대해 분포를 가정하기 어려운 경우가 많으므로 

주어진 표본을 이용하여 비모수적 추정 방법을 적용하게 된다.  

모수적 추정 방법은 가 모수이고 확률밀도함수가 인 모집단에 대해 의 

추정량 을 구하여 확률밀도함수를 으로 추정하는 방법이다. 모수적 

추정량의 종류는 적률 추정량 (method of moment estimator : MME), 최대 

가능도 추정량 (maximum likelihood estimator : MLE), 베이즈 추정량 (Bayes 

estimator)등이 있다. 모수적 방법에 대한 추론은 분포에 대한 사전 가정에 

의존하게 된다. 그러나 이러한 가정이 타당하지 않을 경우는 비모수적 방법이 

유용하기 때문에 모수적 방법보다 선호된다. 

본 논문에서는 모수적 방법인 최대 가능도 추정량과 비모수적 방법인 커널 함수 

추정량과 국소 가능도 추정량 (local likelihood estimator)을 이용해 자료에 대한 

                                           
1 이 논문은 2011학년도 한국외국어대학교 학술연구비 지원에 의하여 이루어진 것임. 
2 한국외국어대학교 자연과학대학 통계학과 대학원. 
3 한국외국어대학교 자연과학대학 통계학과 교수. 



150                              이은미, 강기훈 

 

함수를 추정하고 이 방법들을 비교하여 국소 가능도 추정량의 성능에 대해 

알아보고자 한다. 이 세 가지 추정방법에 대한 객관적인 성능비교를 위한 

기준으로 평균 적분 제곱 오차(mean integrated squared error : MISE)값을 

계산하였고 이 값을 작게 하는 추정 방법이 좋다고 할 수 있다. 본 논문의 

구성은 다음과 같다. 2 절에서는 본 논문에 사용된 추정 방법을 소개하였고 

3 절에서는 모의실험 결과를 설명하였으며 간략한 결론을 4 절에 서술하였다. 

 

본론 

 

(1) 최대 가능도 추정량 (maximum likelihood estimator) 

 

최대 가능도 추정법은 추정량을 구하는 가장 대중적인 방법이며 좋은 점 추정치 

중에 하나라고 할 수 있다. 모집단의 pdf 나 pmf 를 라 하고 표본을 

이라 하며 관측치를 이라했을 때 pdf 나 pmf 를 모수 의 

함수로 생각하는 가능도 함수는  

 
이고 이를 최대로 하는 최대 가능도 추정량은 식 (2.1)을 만족하는 해로 

주어진다. 

 

                                (2.1) 

최대가능도 추정량을 이용한 확률밀도 함수의 추정식은 다음 식 (2.2)와 같다. 

                                  (2.2) 

 

(2) 커널 함수 추정량 (kernel density estimator) 

 

기본적인 비모수적 확률밀도함수 추정 방법인 커널 함수 추정법은 관심이 있는 

점 와 가까운 자료에 더 많은 가중치를 주어 평활 모수(bandwidth : )의 길이 

내의 자료들로 함수를 추정하는 방법으로 추정식은  

                     (2.3) 

으로 주어진다. 이 때, 는 좌우 대칭이며 을 만족하고 

로 정의되는 커널 함수이며, 는 평활 모수로 항상 양수의 

값을 갖는다.  
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(3) 국소 가능도 추정량 (local likelihood estimator) 

 

국소 가능도 함수를 이용한 함수 추정의 기본적인 아이디어는 로그 가능도 

함수에 가중치를 국소적(locally)으로 적용시키는 것으로 국소 가능도 함수는 

                  (2.4)  

이다. 이는 커널 함수 추정량보다 에 가까운 자료에 더 많이 의존하여 함수를 

추정한다. 추정된 국소 가능도 추정량은 식 (2.4)를 최대로 하는 값이다. 

 
그러므로 국소 가능도 추정량에 의해 추정된 함수는 식 (2.5)와 같으며 

                (2.5) 

분모는 추정된 함수가 을 만족하기 위한 정규화(normalization) 

작업이다.  

Copas (1995), Hjort (1996), Jones (1996) 그리고 Loader (1996)는 국소 

가능도를 이용한 함수 추정 방법에 대해 세 가지 버전을 논의하였다. 커널 

함수에 기초한 국소 가능도 함수 추정 방정식은 다음과 같다.  

(2.6) 

함수 의 특성에 따른 세 가지 버전은  

⒜ U-version(Hjort, Jones, 1996),  

⒝ C-version(Copas, 1995),  

⒞ T-version,  

이고 이때, 이다.  

 

(4) 평균 적분 제곱 오차 (mean integrated squared error) 

 

최대 가능도 추정량, 커널 함수 추정량 그리고 국소 가능도 추정량에 의해 

추정된 함수의 성능을 객관적으로 비교하는 방법은 평균적분제곱오차 (mean 

integrated squared error : MISE) 값을 계산하는 것이다. Rosenblatt (1991)에 

의해 처음 발표된 평균 적분 제곱 오차는 추정값과 실제값과의 거리의 제곱을 

계산하는 integrated squared error(ISE) 

 
의 평균으로 계산한다. 즉,  
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로 정의된다. 이 값이 작을수록 실제 함수 와 가까움을 의미하므로 세 가지 

추정 방법 중 평균 적분 제곱 오차의 값이 가장 작은 방법이 좋은 방법이라 할 

수 있다.  

 

모의실험 

 

국소 가능도 추정량의 성능을 알아보기 위해 최대 가능도 추정량 및 커널 함수 

추정량과 비교하는 모의실험을 모집단이 정규분포인 경우와 치우진 정규분포의 

모양을 결정하는 형태모수(shape parameter : )가 1 인 경우에 대해서 

실시하였다. 

 

(1) 모집단이 정규분포인 경우 

 

모집단이 정규분포인 경우에 모수 에 대한 최대가능도추정량은 식 

(2.1)에 의해  

 
이고 추정된 확률밀도함수는 

 
이다. 커널 함수 추정량은 식 (2.4)에 의해 계산하였다. (2.6)에서 T- 버전을 

적용한 국소 가능도 추정량의 추정 방정식은  

 

                          (3.1) 

가 된다. 

 
 

와 Gaussian 커널 함수를 이용하면 다음과 같은 가중 표본 평균과 가중 표본 

분산을 얻게 된다. 

 
이 때 식 (3.1)은  
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이 성립한다. 여기서, 표본평균은 로 정의된다. 

이제  

 
는  

 

                      (3.2) 

인 정규분포 

 

 
가 됨을 보일 수 있다. 그러므로 식 (3.2)는  

 
 

이 된다. 결과적으로 국소 가능도 추정량은 식 (3.3) 

 

                     (3.3)  

이고 추정된 함수는 식 (3.5)  

         (3.4) 

이다. 

모의실험에서 사용된 자료의 개수는 각각 50, 100 개이고 각각의 자료의 

개수에 대해 1000 번 반복하였으며 평활모수의 값은 실제 함수에 가깝게 

추정되도록 임의로 정하였다. 모의실험 결과 추정된 밀도함수형태 그림은 

1000 번의 반복 중 임의의 한 가지 경우에 대한 것이고 global MLE 는 최대 
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가능도 추정량, local MLE 는 국소 가능도 추정량을 의미하며 은 추정에 

사용된 평활 모수이고 는 커널 함수 추정량에 사용된 평활 모수이다.  

<그림 1>은 자료의 개수가 50 개 일 때 각각의 추정 방법에 대한 MISE 값의 

그림이다. <그림 1>의 ⒝에서 local MLE 의 MISE 값이 이 3.5 보다 커지면 

global MLE 의 MISE 값 보다 작아짐을 알 수 있고 ⒝에서는 가 0.52 일 때 

커널 추정법에 대한 MISE 값이 최소가 됨을 확인 할 수 있다. <그림 2>는 

자료의 개수가 100 개 일 때 각각의 추정방법에 대한 MISE 값의 그림이다. 

<그림 2>의 ⒜에서 자료의 개수가 50 개 일 때와 마찬가지로 이 3.5 보다 

크면 local MLE 의 MISE 값이 global MLE 의 MISE 값 보다 작아짐을 알 수 

있고 ⒝에서 가 0.45 일 때 커널 추정법에 대한 MISE 값이 가장 작음을 알 

수 있다.  

 

 
 

(a)                                (b) 

 

<그림 1> 일 때 각 추정방법 별 MISE 의 변화 
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⒜                                  ⒝ 

 

<그림 2> 일 때 각 추정방법 별 MISE 의 변화 

 

위의 그림들에서 본 것처럼 추정 방법에 관계없이 자료의 개수가 많아질수록 

추정된 함수는 실제 함수에 가까워지고 각 추정 방법에 대한 MISE 값이 

작아진다. 그러나 local MLE 의 MISE 값이 global MLE 의 MISE 값 보다 

평활량이 큰 경우에 좋아지고 있다.  커널 추정법의 경우 인 경우 최적의  

평활량은 0.52, 인 경우 0.45 로 자료의 개수가 많아지면 최적의 

평활량이 작아지는 경향이 있다.  

 

(2) 모집단이 치우친 정규분포인 경우 

 

Local MLE 의 성능을 확인하기 위해 모집단이 치우친 정규분포에 적용시켜 

보았다. 치우친 정규분포의 확률밀도함수는 표준정규분포의 확률밀도함수(pdf)가 

 일 때 로 정의되고 <그림 3>과 

같이 형태모수(shape parameter : )에 따라 다르며 일 때의 

확률밀도함수는 표준정규분포의 확률밀도함수와 동일하다.  



156                              이은미, 강기훈 

 

 
<그림 3> 치우친 정규분포의 확률밀도함수 

 

Local MLE 추정 방법은 정규분포에서 적용했던 T- 버전을 이용했으며 치우친 

정규분포의 모양을 결정하는 형태모수가 인 경우를 확인하였다.      

<그림 4>는 자료의 개수가 50 개 일 때 각각의 추정 방법에 대한 평활 모수별 

MISE 값을 나타낸 그림이다. ⒜에서 이 2 보다 크면 local MLE 의 MISE 

값이 global MLE 의 MISE 값 보다 작아짐을 알 수 있고 ⒝에서는 가 0.43 일 

때 커널 추정법의 MISE 가 최소가 됨을 알 수 있다. <그림 5>는 자료의  

개수가 100 개 일 때 각각 추정 방법에 대한 MISE 값을 나타낸 그림이다. 

⒜에서 이 2 보다 크면 local MLE 의 MISE 값이 global MLE 의 MISE 

값보다 작아짐을 알 수 있고 ⒝에서는 가 0.37 일 때 커널 추정법의 MISE 

값이 최소가 됨을 알 수 있다. 이를 종합 해보면 자료의 개수와 관계없이 local 

MLE 가 함수 추정 방법 중 실제 함수와 가장 가까운 추정을 한다는 것을 알 수 

있다. 특히 꼬리부분으로 갈수록 더욱 비슷해지는 것을 추정된 확률밀도함수 

그림을 통해 알 수 있다. 또한 정규분포의 경우와 마찬가지로 가료의 개수가 

많아지면 MISE 값이 작아지고 추정에 적합한 평활 모수의 값도 작아지게 된다. 

모의실험에 대한 전반적인 결론은 다음 장에 서술하였다. 
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⒜                                 ⒝ 

 

<그림 4> 일 때 각 추정방법 별 MISE 의 변화 

 

 

 

     

⒜                                     ⒝ 

 

<그림 5> 일 때 각 추정방법 별 MISE 의 변화 
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결론 

 

본 논문에서는 local MLE 에 대한 성능을 평가하고자 global MLE 와 커널 함수 

추정량을 함께 비교하였다. 각각의 방법으로 함수를 추정하고 그때의 계산된 

MISE 값을 비교 기준으로 한다면 MISE 값이 작게 계산되는 local MLE 가 가장 

좋은 함수 추정 방법이라 할 수 있다. 반면 local MLE 추정시 평활 모수가 

커지는 경우가 존재하므로 적절한 평활 모수가 필요할 때에는 커널 함수 

추정량이 좋은 방법이라고 할 수 있다. Local MLE 는 비교적 큰 평활모수에서 

함수를 추정하고 커널 함수 추정량은 비교적 작은 평활 모수에서 함수를 추정 

하지만 평활 모수의 값이 지나치게 크면 local MLE 에 의해 추정된 함수는 

global MLE 에 의해 추정된 함수와 가까워지므로 너무 큰 평활 모수 값에 

대해서 비교하는 것은 무의미하다고 볼 수 있다. 또한, local MLE 가 함수 

추정에 있어서는 비교적 좋은 방법이기는 하나 주어진 자료에 따라 그에 적합한 

버전을 선택해야 하는 작업을 우선시 해야하는데 이에 대해 Eguchi 와 

Copas(1998)는 정규분포를 포함한 지수족의 형태로 이루어진 모형은 항상 U-

버전 보다 T-버전이 좋음을 설명하였다. 모의실험의 결과 정규분포와 치우친 

정규분포는 지수족 함수이기 때문에 T- 버전에 대한 MISE 값이 작게 

계산되었고 논문에 포함되지 않았지만 꼬리가 두꺼운 분포의 경우 MISE 값이 

상당히 크게 계산되었다. 이들은 평활량이 0 에 가까울 때에는 U- 와 C- 버전을 

평활량이 클 때는 T- 버전을 사용하는 것을 추천하고 Park, Kim 과 

Jones(2002)는 추정 방정식의 를 로 정의하는 L-버전을 

제안하였다. L-버전은 큰 에 대해 T-버전만큼 좋은 추정량을 제공하는 것으로 

보이므로 L-버전에 대한 연구가 이루어져야 할 것이다. 
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기업 재무비율이 주식 가격에 미치는 영향 분석 

 

권순기1,김기선1,강기훈2 

 

본 연구에서는 기업의 재무상태표를 통하여 구해지는 재무비율을 통하여 그 기업의 주가를 예측할 

수 있는지 알아보기 위하여 회귀분석을 이용해 재무비율과 주가 간의 관계를 모형화하였다. 그리고 

모형을 통하여 2011년 말의 주가를 예측한 후 실제 값과의 비교를 실시하였다. 

 

서 론 

2010 년 조사에 의하면 세계 최고의 저축률을 자랑하던 우리나라도 Subprime 

Mortgage 에 의한 미국 발 경제위기와 매년 증가하는 시중 금리로 인하여 현재 

최고의 소비 대국인 미국보다도 낮은 저축률을 나타내고 있다. 이 조사를 다르게 

해석하면 우리나라 국민들이 더 이상 안정만을 추구하는 저축보다는 주식, 채권, 

부동산 등 다양한 투자대상으로의 투자를 시도하고 있다는 것을 알 수 있다. 

지금과 같은 시기에 국민들이 관심을 가지고 지켜보는 투자대상은 무엇이 

있을까? 이에 우리는 하락세를 지속하고 "버블 7" 이라는 특정 지역에서의 

투기만 극심한 부동산이나 개인이 투자하기에는 부담스럽고 힘든 채권보다는 

여러 번의 경제위기를 극복하고 꾸준한 성장을 하여 KOSPI 지수 2000 시대를 

맞이하고 개인의 투자가 용이한 주식시장이 최고로 관심이 뜨거운 투자대상일 

것이라 판단하였다. 

주식시장에는 다양한 업종의 크고 작은 기업들이 상장되어 투자자들의 투자를 

기다리고 있다. 하지만 다른 투자대상에 비하여 위험이 큰 주식시장에서 이익을 

보장할 수 있는 기업을 찾는 것은 매우 어렵고 힘든 일이다. 그래서 많은 

사람들은 일정 시점(년, 분기)마다 DART(금융감독원 전자공시시스템)에 

공시되는 회계자료를 가지고 기업을 평가한다. 그 중에서 가장 관심을 가지고 

                         
1 한국외국어대학교 자연과학대학 통계학과 학부 
2 한국외국어대학교 자연과학대학 통계학과 교수 
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보는 지표는 재무상태표를 이용하여 기업의 재무상태를 나타내는 재무비율이다. 

박종만 외(2004)에 의하면 주식의 가격을 결정하는 요인은 매우 많겠지만 일반 

사람들이 가장 믿을만한 공정한 자료가 회계자료이기 때문에 투자를 결정할 때 

회계자료에서 얻어진 정보만 가지고 투자를 한다는 가정을 하면 재무비율은 

최고의 정보일 것이다. 재무비율은 기업의 자산, 자본, 부채 등의 비율을 한 눈에 

파악 할 수 있으며 기업의 시장가격이 현재 저평가 또는 고평가 되었는지 

판단할 수 있을 정도로 유용한 정보이다. 우리는 이점에서 과연 기업의 

경영상태를 보여주는 여러 가지 재무비율들은 기업의 현재 주식가격에 각각 

얼마나 많은 영향을 미치는가 하는 질문을 던지게 된다. 

이러한 이유로 본 연구를 시작하게 되었고 나중에 주식에 투자할 기회가 

생기면 회계자료를 이용하여 기업을 분석하고 평가하여 투자대상을 선정하는데 

있어서 보다 위험을 줄 일 수 있으며 정확하고 올바른 의사결정에 도움을 줄 수 

있을 것이라 여겨진다. 

 

본 론 

(1) 분석자료 점검 

본 연구를 시작하기 앞서 2009 년 12 월 31 일에 작성된 재무상태표의 

재무비율들을 범주별 구분 없이 통합해 회귀분석을 실시하여 보았으나, 설명력과 

유의성이 많이 떨어지는 결과를 얻을 수 있었다. 이는 각 범주에 속한 

재무비율들 간에 띄고 있는 성격이 유사하기 때문에 다중공선성이 발생한 것이 

주된 원인으로 판단하였다. 따라서, 각 범주별 유의한 변수들만을 추려내어 각 

범주별로 분석을 실시하여, 다중공선성이 미치는 영향을 최소화하면서 분석을 

시작하였다. 

범주별로 유의한 독립변수들과 종속변수의 산점도와 상관계수를 살펴본 결과 

뚜렷한 선형관계가 보이지 않았다. 이를 통하여 변수간의 관계가 선형이 아닌 

것을 알 수 있었다. 따라서 염준근(2005)에 제시된 대로 Box-Cox 변환을 통하여 

종속변수를 변환한 후 분석을 실시하기로 한다. 



                   기업 재무비율이 주식 가격에 미치는 영향 분석                163 

 

 

각 범주별로 종속변수를 Box-Cox 변환하기 위하여 필요한 Lambda 값을 

구해보았다. 그 결과 아래 <그림 1>과 같이 4 개의 범주에서 모두 약 0.3 이 

최선의 값을 보이고 있다. 따라서 Lambda=0.3 을 이용하여 Box-Cox 변환을 

시행하겠다. 

 

그림 1. Box-Cox 변환을 위한 Lambda 값 

 

종속변수에 대한 Box-Cox 변환 후 범주 별로 독립변수와 종속변수 간의 

산점도, 상관계수와 독립변수간의 다중공선성을 확인해본 결과 변환 전에 비하여 

약간의 선형관계를 확인할 수 있었으며 다중공선성 또한 발견되지 않았다. 

따라서 Box-Cox 변환을 한 종속변수 Price 와 범주별 독립변수를 이용하여 

회귀분석을 시행한다. 

 

(2) 변수선택 및 회귀분석 

각 범주별로 회귀분석을 실시한 결과 모든 모형이 유의하지만 각 

독립변수들은 거의 대부분이 유의하지 않았으며, 결정계수값과 수정결정계수값이 

매우 작아 모형의 설명력이 떨어지는 것을 알 수 있었다. 그래서 본 연구에서는 
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범주별로 Stepwise 변수선택법을 사용하여 모형에 가장 유의한 변수를 선택한 후, 

선택한 변수들을 이용하여 하나의 모형을 만들어 보았다. 각각의 범주에서 

선택한 변수로는 w5(자기자본증가율), x5(자기자본순이익율), y14(적립금비율), 

z2(자기자본회전율), z3(자본금회전율) 이다. 다음의 <표 1>은 이 변수들을 

이용하여 만든 모형이다. 

 

표 1. 변수선택 후 회귀분석 

Analysis of Variance 

FValue 11.02 R-Square 0.4513 

ProbF 9.12E-08 Adj R-Sq 0.4104 

 

Parameter Estimates 

Variable DF Estimate StdErr tValue Probt 

Intercept 1 2.382724 0.171881 13.863 < 2e-16 

w5 1 0.053791 0.027522 1.954 0.0548 

x5 1 0.001896 0.028438 0.067 0.947 

y14 1 0.111871 0.025878 4.323 5.23E-05 

z2 1 -0.031102 0.022768 -1.366 0.1765 

z3 1 0.016647 0.022664 0.734 0.4652 

 

<표 1>에서 보는 것과 같이 범주별로 선택한 변수를 이용하여 회귀분석을 

시행한 결과 회귀모형은 유의하고 결정계수는 0.4513, 수정결정계수는 0.4104로 

모형의 설명력은 약 40% 이다. 그리고 각 변수의 유의성을 보면 

w5(자기자본증가율)와 y14(적립금비율)은 유의하지만 다른 변수는 유의하지 않은 

것을 알 수 있다. 하지만 기업의 주가를 분석하는데 있어서 두 변수만 가지고 

분석하는 것보다는 재무비율의 각 범주에서 가장 유의한 변수를 포함시켜 

주가를 예측하는 것이 더 타당하다고 판단되어 위의 모형을 사용하도록 하겠다. 

Price*는 Lambda 값이 0.3 인 Box-Cox 변환을 한 종속변수라 할 때, 모형은 

다음과 같다. 

Price ∗= 2.382724 + 0.053791(w5) + 0.001896(x5) + 0.111871(y14) − 0.031102(z2) + 0.011647(z3) 
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(3) 이상치∙영향치 판단 

모형은 설정할 때 특정 자료가 영향을 심각하게 미쳐 잘못된 모형을 설정할 

수도 있다. 따라서 위에서 설정한 모형에 대하여 잔차와 예측치간의 산점도, 

DFBETAS(Difference of Betas), Cook’s D 값을 이용하여 이상치와 영향치를 판단해 

보겠다. 다음의 <그림 2>에서 잔차와 예측치간의 산점도와 잔차의 정규확률도를 

살펴본 결과 일부 관측치가 이상치 또는 영향치로 의심된다. 그리고 <그림 

3>에서 각 변수에서의 DFBETAS 값과 Cook’s D 값을 살펴본 결과 최종적으로 [ 3, 

6, 7, 11, 60, 61, 63, 68 ] 번째 관측치를 이상치 또는 영향치로 판단하여, 이 

관측치를 제거한 후 다시 회귀분석을 시행한다.  

 

 

그림 2. 잔차와 예측치의 산점도 / 잔차의 정규확률도 

 

(4) 최종 모형 설정 

위의 단계에서 이상치 또는 영향치로 판단된 관측치를 제거하고 다시 

회귀분석을 실시하였다. 결과는 다음 <표 2>와 같이 회귀모형은 유의하며,  

결정계수는 0.4615, 수정결졍계수는 0.4159로 모형의 설명력은 42%이다. 그리고 

각 변수의 유의성은 위의 회귀분석과 같이 w5(자기자본증가율)와 

y14(적립금비율)은 유의하지만 다른 변수는 유의하지 않은 것을 알 수 있다.  
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그림 3. DFBETAS, Cook’s D Plot 

 

표 2. 최종 회귀분석 결과 

Analysis of Variance 

FValue 10.11 R-Square 0.4615 

ProbF 5.001e-07 Adj R-Sq 0.4159 

 

Parameter Estimates 

Variable DF Estimate StdErr tValue Probt 

Intercept 1 2.409256 0.164405 14.654 < 2e-16 

w5 1 0.062976 0.028822 2.185 0.0329 

x5 1 0.006894 0.030142 0.229 0.8199 

y14 1 0.141463 0.030276 4.672 1.77e-05 

z2 1 -0.010682 0.023789 -0.449 0.6551 

z3 1 0.004362 0.031182 0.140 0.8892 

 

다음이 최종 모형이며, 회귀분석의 오차항에 대한 기본가정인 독립성, 

등분산성, 독립성에 대한 잔차분석을 시행하겠다.. 

Z = 2.409256 + 0.062976(w5) + 0.006894(x5) + 0.141463(y14) − 0.010682(z2) + 0.004362(z3) 



                   기업 재무비율이 주식 가격에 미치는 영향 분석                167 

 

 

(5) 잔차분석 

오차항의 독립성을 확인하기 위하여 Durbin-Watson 검정을 실시한 결과 D 

통계량이 1.8283이고 유의 확률이 0.2431로 독립성 조건을 만족한다. 

오차항의 등분산성을 확인하기 위하여 White 검정(H0 : 오차항은 등분산성을 

만족한다.)을 실시한 결과 Chi-Squer 통계량은 5.3377이고 유의확률은 0.3761로 

유의수준(α=0.05)보다 크기 때문에 귀무가설을 기각 시킬 수 없다. 따라서 

오차항의 등분산성 조건을 만족한다. 

오차항의 정규성을 확인하기 위하여 Shapiro-Wilk 검정(H0 : 오차항은 정규성을 

만족한다.)을 실시한 결과 W 통계량은 0.9866이고 유의확률은 0.7054로 

유의수준(α=0.05)보다 크기 때문에 귀무가설을 기각 시킬 수 없다. 따라서 

오차항의 정규성 조건을 만족한다. 

 

 결 론 

 위의 잔차분석에서 오차항이 기본가정을 모두 만족하므로 다음의 모형을 

최종적으로 채택하겠다. 

Price ∗= 2.409256 + 0.062976(w5) + 0.006894(x5) + 0.141463(y14) − 0.010682(z2) + 0.004362(z3) 

이 모형의 설명력은 약 42%로 매우 높은 수치는 아니지만 재무제표를 통하여 

구할 수 있는 많은 재무비율 중 극히 일부만을 이용하여 추정된 회귀모형이며, 

종속변수로 사용된 주가는 독립변수인 재무비율뿐 아니라 GDP, GNP 등의 

경제지표, 우리나라와 세계의 경제상황 그리고 각종 시장의 루머 등 외적 변수에 

영향을 많이 받는 사실을 배재한 상태에서 설정한 모형임을 알아야 한다. 따라서 

본 연구에서 실시한 회귀분석 이외의 분석을 이용하고, 외적변수의 영향을 

적적히 반영할 수만 있다면 더 좋은 결과를 얻을 수 있을 것을 기대할 수 

있기에 앞으로 더 연구해볼 가치가 충분하다. 

본 연구에서 최종적으로 선택된 모형이 얼마나 정확한지 확인하기 위하여 

2010년 12월 31일 KOSPI 대형주(비금융업)의 재무비율을 이용하여 예측을 

해보았다. 그 예측 값과 2011년 12월 29일의 종가를 비교한 그래프는 다
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음의 <그림 4>로 35개 기업의 2010년 12월 30일의 주가와 2011년 12월 

29일의 주가가 등락하는 정도를 비교해보면 35개의 기업이 적중한 것을 볼 

수 있다.. 

 

그림 4. 최종모형을 통한 예측 
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지진 발생 추이에 대한 통계적 모형들을 통한 연구1 

 

최정인, 신지윤, 서혜정2, 박흥선3 

 

 

요약 : 최근 연이어 발생한 대규모 지진의 발생 때문에 지진 발생 횟수가 점차 증가되고 있다는 

가설이 언론을 비롯한 여러 분야에서 제기되고 있다. 본 연구는 지진 발생횟수를 여러 가지 

통계학적 모형들로 분석함으로써 그 추이를 관찰해 보았다.  그 결과, 규모 3.0 이상의 유감지진 

횟수만을 고려한다면 증가 추세는 보이나 통계적으로 유효한 증가는 아닌 것으로 밝혀졌다. 본 

연구에 사용된 여러 기법들은 추후 자연과학 분야의 추세 분석에 좋은 가이드가 될 것으로 기대된다. 

 

서 론 

 

지진은 지구내부를 구성하고 있는 암반이 힘을 받아 그 탄성한계를 초과하게 

되면 급격히 단층운동의 형태로 파괴되고 그때 암반이 진동하게 되는 현상을 

말한다. 지진으로 인한 많은 피해를 막기 위해 국가적 안보차원에서 지진예보의 

실현을 위한 엄청난 노력과 투자로 과거에 비해 큰 성과를 이루고 있지만, 현 

한반도의 지진 발생 추이는 날로 늘어나는 것처럼 보인다. 2010 년 상반기 국내 

지진은 내륙에서 14 회, 해역에서 10 회로 총 24 회의 지진이 발생했고, 이 중 

리히터(Richter)규모 3.0 이상의 지진은 4 회, 사람이 느낄 수 있는 유감지진은 총 

3 회 발생 하였다. 특히, 2010 년 2 월 9 일 경기도 시흥시 북쪽 8km 지점에서 

규모 3.0 의 지진이 발생하였고, 이 지진은 1078 년 지진 계기관측 이후 수도권 

일대에서 발생한 3 번째 지진으로 규모는 가장 컸다. [그림 1]은 1978 년에서 

2009 년까지 연도별 발생한 지진의 횟수를 그래프로 나타낸 것인데, 육안으로 

보아도 전체 횟수는 증가함이 뚜렷하게 보이나, 규모 유감지진횟수는 증가 

                         
1 이 논문은 2011학년도 한국외국어대학교 학술연구비 지원에 의하여 이루어진 것임. 
2 한국외국어대학교 자연과학대학 통계학과 졸업 
3 한국외국어대학교 자연과학대학 통계학과 교수 
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추세가 뚜렷하지 않아서 본 연구에서는 유감지진발생 횟수를 중심으로 

증가추세를 통계적 모형을 통해 검정해 보았다 (기상청, “지진관측보고”).  

 

 

그림 1. 1978년도에서 2009년까지 연도별 지진발생 횟수 

        
본 연구에 앞서 지진발생 횟수에 관련되어 수행된 연구는 김성균, 

송미정(1995)과 조영순(2000)이 있는데, 김성균, 송미정(1995)는 1960 년 

이후의 계기지진 목록을 가지고 극한치 이론(Extreme Value Theory: Gumbel, 

1958)을 이용해 한반도 내 확률론적 지진위험분포도를 계산하였고, 

조영순(2000)은 1978 년에서 1999 년까지 세계지진과 국내지진의 발생횟수와 

강도를 조사하여 진도 별 발생횟수를 표와 그래프로 정리하였고, 우리나라 뿐 만 

아니라 전 세계적으로 봤을 때 현재 지진관측이 어떤 분석 체계가 있는지, 

과거에 관측체계와 비교하여 현재는 얼마나 정밀하게 분석이 가능한지 

조사하였다. 그러나, 아쉽게도 지진발생 추이의 통계적 모형식에 의한 분석은 

이루어 지지 않았다. 조영순(2000)에 따르면, 1978 년부터 1982 년까지는 전체 

지진발생횟수는 그리 많지 않으나 비교적 중규모(mid size)의 지진이 많이 

발생하여, 이 때를 “지진활동 활성기”로 정의 하고 있으며 1991 년까지는 

지진활동이 적은 때라고 보고 있다.   
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본 연구는 이와 같은 선행연구를 뒷받침으로 1978 년에서 2009 년에 이르는 

국내 지진발생 횟수를 여러 각도에서 조명함으로써 유감지진의 횟수가 해가 

거듭함에 따라 증가하는지 여부를 조사하였다. 

 

본 론 

 

본 연구에 사용된 통계적 분석모형은 3가지인데 (1) t-검정 (2) 시간을 

독립변수로 하는 선형회귀분석 모형 그리고 (3) 시계열 모형이다.  

 

(1) t-검정 

[그림 1]에서 볼 수 있듯이, 우리나라의 지진발생수가 1997 년을 기준으로 증가 

폭이 커짐을 알 수 있어서 1997 년 이전과 1998 년 이후를 차이가 있는지에 

대해서 먼저 살펴보았다. 

 

그림 2. 1978 년-1997 년과 1998 년-2009 년의 유감지진 발생횟수 

이는 그래프에서 이를 경계로 추이가 증가함이 보이기도 하지만, 1996 년 

영월지진과 1997 년 경주지진으로 인해 우리나라의 지진방제체제가 강화되면서 

지진 관측소가 많이 세워졌기 때문에 이를 중심으로 전후의 전체적인 지진발생 
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횟수는 증가했을 가능성이 있기 때문이다. (지진연구센터 홈페이지, 

http://quake.kigam.re.kr/overview/intro.html) 

그 결과, [그림 2]에서 보듯이 t-검정통계량 값이 -2.44(유의확률 0.010)로써 

1998 년 이후 유감지진 발생횟수는 유의하게 증가된다고 볼 수 있으며, 이를 

윌콕슨 순위합(Wilcoxon Rank Sum Test)을 사용해서 검정할지라도 유의확률 

0.0132 로 1997 년 이전보다 1998 년 이후에 발생횟수가 유감지진의 발생횟수는 

유의하게 증가되었다고 할 수 있다. 

 

(2) 회귀(Regression)분석 

시간을 나타내는 year 를 독립변수로 하는 회귀분석 모형을 적합시켜서 

증가추세의 유의성 검정을 시도해 보았다. 

 

Quake_feel = βo + β1*t + εt ,  t=1978, 1979, … , 2009.   Εt ~ N(0, σ2)  

 

위 회귀모형식에 의한 추세의 추정치는 0.174(표준오차 0.07)로써 유의확률 

0.008 로 증가추세임을 확인하게 되며 이를 그림으로 표시하면 [그림 3]이 된다. 

그러나, 위 회귀모형은 오차항 εt 가 독립이라는 가정하에 계산된 값이기에 

지금같이 시간을 독립변수로 하는 자료에는 적합하지 않을 수 있다. 그 이유는 

시계열(Time Series)적 자료의 특성상 작년도의 발생횟수가 많으면 올해의 

발생횟수도 증가할 가능성이 높아서 서로 양의 상관관계가 존재할 수 있기 

때문이다. 따라서, 자료간에 양의 상관관계가 존재함에도 불구하고, 독립임을 

가정하여 회귀분석을 한다면 분산이 실제보다 과추정(overestimate)되어 

회귀모수를 검정하는데 막대한 영향을 끼칠 수 있게 된다. (Cook & Pocock, 1983)   

 

http://quake.kigam.re.kr/overview/intro.html
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그림 3. 회귀분석에 의한 유감지진 발생횟수의 추이 

 

(3) 시계열(Time Series) 분석모형 

시계열자료가 회귀분석에 사용될 때, 오차항은 시간이 흐름에 따라 독립이지 

못할 경우가 많다. 이를 자기상관(autocorrelated)되었다고 하며, 이 경우 

OLS추정량은 표준오차가 biased되기 때문에 신뢰할 수 없는 값이 된다. SAS의 

PROC AUTOREG 프로시져는 이와 같은 상황의 자료를 회귀분석 모형화 

시키는데 유용한 도구이다. 앞서 언급한 시간에 따른 상관관계를 고려한 모형은 

시계열분석(Time Series Analysis)에서 사용하는 Autoregressive error 

correction model이다. PROC AUTOREG는 아래와 같은 모형식을 가정한다. 

 

 여기서, 우리는 유감지진 발생횟수를 종속변수로, year를 독립변수로 하는 

회귀분석을 PROC AUTOREG를 사용하여 분석해 보았다. 오차의 독립성 여부는 

Durbin-Watson 통계량에 의해 검정되는데 값이 1.978이 되어 양의 상관성이 
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있다고 보기 어려웠으나 일단 일차 자기상관(1st order autocorrelation)을 

가정하여 분석해 보았다.   

 그 결과 [표 1]과 같은 값이 나왔는데, AR1의 추정값이 거의 0에 가깝게 

나왔으므로 시간에 따른 상관관계는 유의하지 않고 추세의 추정값은 

0.1744(표준오차 0.075)가 되어 시간에 따른 증가추세가 통계적으로 유의하다고 

할 수 있다. 따라서, 시간이 흐름에 따라 유감지진의 발생횟수는 증가한다. [그림 

4]는 이 모형식을 가정하여유감지진의 발생횟수와 추세를 나타낸다. 

 

 

표 1. PROC AUTOREG에 의한 모수 추정치 

 

 

     그림 4. PROC AUTOREG에 의한 추세추정 

결 론 
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본 연구는 1978 년부터 2009 년까지 국내에서 발생한 지진의 횟수 중에 

유감지진의 횟수만을 가지고 과연 시간이 흐름에 따라서 지진발생 횟수는 

증가하는가? 에 대한 대답을 3 가지 통계모형을 통해 접근해 보았다. 결국, 

세가지 접근방법 모두 시간이 흐름에 따라 유감지진의 횟수는 증가한다고 볼 수 

있었다.   
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이항자료 이중군집 알고리듬에서 다양한 희소벌점함수 이용에 

대한 비교연구1 

 

이 석 호2 

 

이항자료로 표현된 행렬 자료에 대한 다양한 이중군집 알고리듬이 제시되었으나, 알고리듬 구현상 

여러 제약으로 인해 사용하기가 용이하지 못하다. 이에 대해 [14]에서 손쉽게 구현 가능한 이중군집 

알고리듬을 최대벌점우도법을 이용하여 제안하였다. 여기서 사용된 희소벌점은 가장 많이 이용되는 

lasso벌점을 이용하였다. 본 논문에서는 lasso벌점 이외에 사용 가능한 hard벌점 및 scad벌점을 

이용하여 이항행렬에 대한 이중군집의 성능을 비교 및 평가하는데 목적이 있다. 

 

서 론 

 

이중군집(biclustering) 알고리듬은 표본과 변수에 대한 연관성을 연구하는데 

매우 효과적인 방법론이다. 자료가 행렬로 표현되었을 때, 이중군집 알고리듬은 

서로 유사한 값의 원소들을 갖는 부분집합들을 선택한다. 따라서 샘플과 변수들 

중에서 연관성을 보이는 부분집합들을 찾아주고, 이는 자연스럽게 행렬의 행과 

열에 대한 이중의 군집화(clustering)를 동시에 수행하게 된다.  

자료행렬이 연속변수(continuous variable)로 이루어 진 경우, 다양한 이중군집 

방법론들이 제시되었다[1-10]. 하지만 이러한 방법론들은 자료의 특징이 연속이 

아닌 이항자료(binary data)로 이루어진 행렬에 대해서는 적합하지 않다. 최근에 

이항자료로 이루어진 자료행렬에 대한 이중군집 알고리듬이 제시되었다[11-13]. 

그러나 이러한 기존의 방법들은 방법론 상 여러 한계점들을 가지고 있다[14]. 

예를 들면, (1) 제안된 기존 알고리듬의 성능은 여러 개의 조절상수(tuning 

parameters)에 의해 크게 영향을 받지만 조절상수를 정하는 명확한 기준을 

                         
1 이 논문은 2011학년도 한국외국어대학교 학술연구비 지원에 의하여 이루어진 것임. 
2 한국외국어대학교 자연과학대학 통계학과 교수 
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제시하지 못하고 있다. (2) 해당 알고리듬의 최적화 문제는 모든 경우의 수를 다 

고려해야만 최적의 해를 찾을 수 있다(NP-hard). 이는 확률적 탐색 또는 그리디 

탐색(greedy search)을 통해 해답을 찾게 되며, 결과적으로 이러한 알고리듬은 

비효율적이며 얻어지는 해는 최적이 아니다(sub-optimal). (3) 또한 대부분의 

알고리듬은 1 값을 주로 취하는 부분블록(1-prevalent subblock; 1-블록)만을 

찾도록 고안되었기 때문에, 0-블록이나 1-블록이 동시에 나타나는 이항행렬에 

대해서 효과적이지 못하다. (4) 마지막으로, 측정오류나 이분화하기 어려운 

경우에 자료를 결측치 처리하는 경우가 종종 존재함에도, 기존의 방법들은 

결측치가 존재하는 경우 알고리듬의 적용이 불가능하다.  

이러한 단점들을 모두 해결하면서 효과적인 이중군집을 수행하는 방법을 

[14]에서 제안되었다. [14]는 자료에서 나타나는 여러 이중군집(bicluster)들을 

여러 개의 층(layer)에 표현되도록 모형화하고 이를 추정하기 위해 이항자료의 

특성을 반영하여 베르누이 분포(Bernoulli distribution)를 적용하여 해당 

우도함수(likelihood function)를 최대화하는 방법을 취한다. 이중군집이 각 

층에서 효과적으로 나타나게 하기 위해, 희소벌점(sparsity-inducing 

penalties)을 이용하였다. 희소벌점의 이용은 유의하지 않은 연관성을 

효과적으로 제거하도록 하여 이중군집의 효과를 더욱 명확하게 보여주는 역할을 

한다. 희소벌점으로 [14]에서는 lasso 벌점을 이용하였으며, 모의실험 및 

실제자료를 통하여 제시한 방법이 효과적으로 연관성을 찾는데 기여할 수 

있음을 실증하였다. lasso 벌점 이외에도 scad 벌점, hard 벌점 등 여러 

희소벌점들이 존재한다. 본 연구에서는 이러한 희소벌점들을 이용하여 [14]에 

제시한 방법론의 성능을 비교 연구하는데 그 목적이 있다. 
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방 법 

 

(1) 다중계층구조를 가진 베르누이 모형 및 벌점우도 

 

n 개의 표본 및 p 개의 변수를 가진 이항자료 행렬을 𝐘 = (yij) 로 표기하자. 

여기에서 yij 는 성공확률 πij 인 서로 독립인 베르누이 확률변수의 실현값으로 

가정한다. 따라서 이항자료 yij는 0 또는 1 값을 가지게 된다. 성공확률에 대한 

변환값으로 로짓변환(logit transformation)인 θij = log{πij/(1 − πij)}를 고려하고 

이를 정준모수(canonical parameter)라고 부른다. 이에 대한 역변환으로 π(θ) =

{1 + exp⁡(−θ)}−1를 정의하고 πij = π(θij)로 표기하자. 그러면, 이항자료 𝐘에 대한 

로그우도(log likelihood)는 다음과 같이 간단한 형태로 표현된다. 

ℓ =∑∑logπ(qijθij)

p

j=1

n

i=1

 

여기서 qij = 2yij − 1로써 -1 또는 1 값을 가지게 된다. 

정준모수 θij에 대하여 K개의 성분을 갖는 θij = μ + ∑ skuikvjk
K
k=1  형태로 모형화 

한다. 합 내부에 있는 K개의 성분을 우리는 층(layer)이라고 부르며 이러한 

모형을 다중계층모형(multi-layer model)이라 부른다. 이를 행렬형태로 표기하면 

정준모수행렬 Θ = (θij)은 Θ = μ𝟏n𝟏p
T + ∑ sk𝐮̃k𝐯̃k

TK
k=1 = μ𝟏n𝟏p

T + 𝐔𝐒𝐕T 으로 표기할 

수 있으며 사용된 행렬 ⁡𝐔 ∈ ℝn×K  과 𝐕 ∈ ℝp×K는 단위길이의 열벡터를 가지며, 

𝐒 = diag(𝐬) = diag(sk)k=1,…,K 이다. 위의 모형에서 μ 는 기본성공확률을 설명해 

주고 있으며, 다른 K개의 성분들은 기본성공확률에서 벗어난 정준모수 공간 

상에서 나타나는 유의한 구조들을 나타내 준다. 표기상의 편의를 위해 다음을 

이용한다. 

𝐔 = [
𝐮1
T

⋮
𝐮n
T

] = [𝐮̃1 ⋯ 𝐮̃K]  그리고  𝐕 = [

𝐯1
T

⋮
𝐯p
T
] = [𝐯̃1 ⋯ 𝐯̃K] 
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따라서 정준모수를 θij = μ + 𝐮i
T𝐒𝐯j로 표현할 수 있다. 제 k번째 층인 sk𝐮̃k𝐯̃k

T는 세 

개의 원소들 (sk, 𝐮̃k, 𝐯̃k)에 의해 결정되며, 이 중 두 개의 벡터 𝐮̃k 와 𝐯̃k 의 

외적(outer product)은 이중군집 구조를 나타내고 양의 부호를 갖는 sk는 해당 

층이 나타내는 구조의 강도를 나타낸다. 따라서 우리는 얻어진 층들을 

s1,…, sK 의 크기 순으로 재정렬할 수 있다. 알고리듬의 전개를 위해 새로운 

표기법으로 𝐀 = 𝐔𝐒와 𝐁 = 𝐕𝐒를 정의한다. 그러면 새롭게 정의된 행렬 𝐀와 𝐁의 

k 번째 열은 각각 𝐚̃k = sk𝐮̃k  및 𝐛̃k = sk𝐯̃k 가 된다. 결과적으로 𝚯 = μ𝟏n𝟏p
T +

∑ 𝐚̃k𝐯̃k
TK

k=1 = μ𝟏n𝟏p
T + 𝐀𝐕T 또는 𝚯 = μ𝟏n𝟏p

T + ∑ 𝐮̃k𝐛̃k
TK

k=1 = μ𝟏n𝟏p
T + 𝐔𝐁T로 표현됨을 

알 수 있다.  

각 층에서 나타나는 비특징적인 면을 없애기 위해서 희소벌점함수를 이용한다. 

벌점함수가 존재하는 경우, 음의 벌점우도(negative penalized likelihood)를 

최소화하는 모수를 찾음으로 문제를 해결한다. 음의 벌점우도는 아래와 같다. 

S(𝚵) = −ℓ(𝚯) +
1

4
Pη(𝐀) +

1

4
Pλ(𝐁). 

여기서 Pη(𝐀)  및 Pλ(𝐁) 는 임의의 희소벌점으로 주어질 수 있다. [14]에서 

lasso 벌점[15]을 이용하였는데 이는 다음과 같다. 

Pη
lasso(𝐀) =∑ηk‖𝐚̃k‖1 =∑∑ηk|aik|

K

k=1

n

i=1

K

k=1

, 

Pλ
lasso(𝐁) =∑λk‖𝐛̃k‖1 =∑∑λk|bik|.

K

k=1

p

j=1

K

k=1

 

이를 위한 알고리듬은 [14]에서 구현하였다. 본 논문에서는 두 개의 다른 

희소벌점함수를 이용하고자 한다. 먼저 hard 벌점함수[15]는  

Pη
hard(𝐀) =∑∑

ηk
2

2
I(|aik| ≠ 0)

K

k=1

n

i=1

, 

Pλ
hard(𝐁) =∑∑

λk
2

2
I(|bjk| ≠ 0)

K

k=1

p

j=1

 

로 주어지게 되며, scad 벌점함수[16]는 
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Pη
scad(𝐀) =∑∑pen(|aik|, ηk)

K

k=1

n

i=1

, 

Pλ
scad(𝐁) =∑∑pen(|bjk|, λk)

K

k=1

p

j=1

 

로 주어지며 여기서 사용된 함수는 다음과 같은 형태를 지닌다. 

pen(|x|, α) = 2α|x|I(|x| ≤ α) −
x2−2aα|x|+α2

a−1
I(α < |x| ≤ aα) + (a + 1)2α2I(|x| > 𝑎𝛼)  

여기서 a > 2는 또 다른 조절상수로써 [16]에서 제시한 바와 같이 a = 3.7을 

이용하였다. 

 

(2)계산 알고리듬 

 

목적함수를 최소화하기 위한 알고리듬을 구현하기 위해 [14]에서는 두 가지 

장치를 이용하였다. 목적함수를 최소화하는 모수를 직접적으로 찾는 대신에 

상계함수최적화(upper-bound optimization) 및 좌표하향최적화(coordinate 

descent optimization)를 이용하여 효과적인 최적화를 가능하게 하였다. 

상계함수최적화는 주어진 음의 로그우도에 대한 이차 상계함수를 구성하고 이를 

단계적으로 최적화 문제에 적용하는 것이다. 자세한 내용은 [14]를 참조하길 

바란다. 이를 이용하게 되면 좌표하향최적화를 손쉽게 이용할 수 있게 되는데, 

벌점함수로써 상기에 제시된 벌점함수를 이용하게 된다면 여전히 

좌표하향최적화를 이용하는 것이 가능하게 된다. 

주어진 목적함수에 대한 상계함수는 아래와 같이 얻어질 수 있다. 

g(𝚵|𝚵0) = ∑∑(xij − θij)
2 + 2Pη(𝐀) + 2Pλ(𝐁)

p

j=1

n

i=1

 

여기서 새로이 정의된 반응변수는 xij = θij
0 + 4qij{1 − π(qijθij

0)} 이다. 이를 

이용하여 최적화 문제를 풀게 되면 모형에 이용되는 모수들의 개별 원소들은 
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다음과 같은 좌표하향최적화를 통한 갱신공식을 얻을 수 있다. 먼저 

기본성공률을 위한 모수는 

μ̂ = ∑ ∑ xij
#/np

p

j=1

n

i=1
= x̅# 

로써 얻어지며 여기서 사용된 변수는 xij
# = xij − ∑ skuikvjk

K
k=1 이다. 다음으로 

새로운 변수를 xij
∗ = xij − ∑ smuimvjmm≠k 으로 정의하자. k 번째 층에 대응하는 

모수의 개별 원소들에 대한 갱신공식은 아래와 같이 주어진다. 먼저 lasso 

벌점함수를 이용하는 경우 갱신공식은 

âik
lasso = sgn(∑ xij

∗vjk
p

j=1
) {|∑ xij

∗vjk
p

j=1
| − ηk}

+

 

b̂jk
lasso = sgn (∑ xij

∗uik
n

i=1
) {|∑ xij

∗uik
n

i=1
| − λk}

+

 

로 주어진다. hard 벌점함수를 이용하는 경우 갱신공신은 

âik
hard = I (|∑ xij

∗vjk
p

j=1
| > ηk)(∑ xij

∗vjk
p

j=1
) 

b̂jk
hard = I (|∑ xij

∗uik
n

i=1
| > λk) (∑ xij

∗uik
n

i=1
) 

로 주어지며, scad 벌점함수를 이용하는 경우 갱신공식은 

âik
scad =

{
 
 

 
 sgn (∑ xij

∗vjk
p
j=1 ) {|∑ xij

∗vjk
p
j=1 | − ηk}

+
, for⁡ |∑ xij

∗vjk
p
j=1 | ≤ 2ηk⁡

{(a − 1)∑ xij
∗vjk

p
j=1 − sgn (∑ xij

∗vjk
p
j=1 ) aηk} (a − 2)⁄ , for⁡2ηk < |∑ xij

∗vjk
p
j=1 | ≤ aηk

∑ xij
∗vjk

p
j=1 , for⁡ |∑ xij

∗vjk
p
j=1 | > 𝑎ηk

  

b̂jk
scad = {

sgn(∑ xij
∗uik

n
i=1 ){|∑ xij

∗uik
n
i=1 | − λk}

+
, for⁡|∑ xij

∗uik
n
i=1 | ≤ 2λk⁡

{(a − 1)∑ xij
∗uik

n
i=1 − sgn(∑ xij

∗uik
n
i=1 )aλk} (a − 2)⁄ , for⁡2λk < |∑ xij

∗uik
n
i=1 | ≤ aλk

∑ xij
∗uik

n
i=1 , for⁡|∑ xij

∗uik
n
i=1 | > 𝑎λk

  

 

이다. sk는 위의 공식을 통해 얻어진 𝐀 및 𝐁의 각 열의 크기에 맞추어 매 갱신 

시 재계산된다. 이 외에도 계산에 필요한 조절상수의 결정, 결측치가 존재할 

경우 처리방법, 알고리듬 실행을 위한 초기치 결정문제는 매우 중요한 사안이다. 

이들은 [14]에 자세히 기술하였으므로 본 논문에서는 생략하도록 한다. 
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실 험 

 

상기 기술한 알고리듬의 성능을 정량적으로 비교 평가하기 위하여 다음의 

모의실험을 실시하였다. 120개의 행(표본) 그리고 300개의 열(변수)을 가진 

이항행렬을 기본성공확률이 0.5인 베르누이분포 하에서 생성하였다. 생성된 

이항행렬의 왼쪽아래에는 1-블록을, 오른쪽 위에는 0-블록을 배치하였는데, 1- 

블록은 성공확률이 0.9, 0-블록은 성공확률이 0.1인 베르누이분포 하에서 

생성하였다. 1-블록 그리고 0-블록은 nb × pb  의 크기를 갖도록 하였다. 그림 

1에서 이항행렬의 한 예와 이를 이중군집 알고리듬을 통해 얻어진 결과를 

보여주고 있다. 두 개의 부분블록이 존재하므로, 2개의 층( K = 2 )을 가지도록 

모형을 가정하였다. 성능을 평가하기 위해, 잘못된 신호 비율(false positive 

rate)과 잘못된 잡음 비율(false negative rate)을 1-블록과 0-블록에 대해 각각 

계산하였다. 사용된 부분블록의 크기는 nb = 30, 40, 50  그리고 pb =

그림 1 모의실험에 이용된 행렬의 한 예를 그림으로 나타내었다. 왼쪽 위의 그림은 이항

행렬을 1값에 대해 검정색을, 0값에 대해 흰색으로 나타내었다. 오른쪽 위 그림은 추정된 

첫번째 층을 나타내고 왼쪽 아래는 두번째 층을 보여주고 있다. 양수는 빨간색, 음수는 

파란색, 0값은 흰색으로 표시되었다. 두개의 층은 각기 1-블록과 0-블록을 나타내고 있음

을 볼 수 있다. 오른쪽 아래는 두개의 층과 추정된 기본확률을 모두 이용해서 나타낸 이

미지이다. 

 



184                                  이 석 호 

 

  

50, 60, 70, 80, 90, 100이 이용되었다. 이러한 이항행렬을 랜덤하게 100개 생성하여 

모형을 적합하고 계산된 비율에 대한 평균을 표 1에 세가지 희소벌점함수들에 

대해 각각 정리하였다.  

전체적으로 오류의 비율이 3% 이내로 세가지 벌점함수들 모두 매우 좋은 

성능을 보여주고 있다. 세부적으로 비교해 보면, lasso 및 scad 벌점함수를 

이용하는 경우 서로 비슷한 성능을 보여주고 있으며 잘못된 신호 비율이 잘못된 

잡음 비율보다는 높게 나타남을 볼 수 있다. 이는 탐색적 자료 분석의 목적에 

비추어 볼 때, 중요한 연관성에 대한 정보를 잃지 않는다는 점에서 반드시 

갖추어야 할 성질이다. 반면, hard 벌점함수의 경우, 잘못된 신호 비율이 다른 

벌점함수를 이용할 때 보다 훨씬 낮은 오류율을 보여주어 연관성이 없는 표본과 

변수를 유의한 연관성이 있는 것으로 잘못 판단할 가능성이 적은 반면에, 잘못된 

잡음 비율이 상대적으로 높게 나타나 중요 연관성을 놓치는 비율이 높은 것으로 

나타났다. 따라서, 어떠한 희소벌점함수를 이용할 것인지에 대한 결정은 다루고 

있는 문제에서 잘못된 신호와 잘못된 잡음 중에서 어떤 측면이 더 중요한지에 

의거하여 판단하여야 할 것이다.  

이중군집 및 군집분석과 같은 비관리적학습(unsupervised learning) 문제와는 

달리, 회귀분석 및 판별분석과 같은 관리적학습(supervised learning) 문제에서 

scad 벌점함수는 lasso 벌점함수를 이용하는 경우에 비해 추정된 추정치의 

편의가 적으며, 유의한 변수와 유의하지 않은 변수를 효과적으로 분류한다는 

이론적 근거가 존재한다. 하지만, 이중군집의 복잡한 계산상의 문제를 살펴보면, 

scad 벌점함수는 비볼록함수(nonconvex function) 이므로 목적함수가 많은 

지역최소값(local minimum)을 가지게 된다. 따라서 알고리듬의 수렴 후 얻어진 

해가 최적이 된다는 보장을 할 수 없고 일반적으로 수렴하기 까지 필요한 

반복시행 횟수가 상대적으로 많이 필요하게 된다. 이는 모의실험에서 scad 

벌점함수를 이용하는 경우 더 많은 시간이 소요됨을 통해 경험적으로 확인 할 

수 있었다. 반면, lasso 벌점함수는 볼록함수(convex function) 이므로 짧은 

시간에 수렴하였으며 성능은 scad 벌점함수를 이용하는 경우에 비해 상대적으로 
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조금 더 나은 것을 볼 수 있다.  

hard 벌점함수는 lasso 벌점함수나 scad 벌점함수 와는 달리 불연속함수 

(discontinuous function)이므로 최적화 시에 최종해를 얻기까지 안정적이지 

못하는 단점을 지닌다. 이러한 문제점들로 인하여 관리적학습에서 hard 

벌점함수의 이용은 그다지 많지 않다. 하지만 상기 모의실험의 결과에서 확인할 

수 있듯이, 잘못된 신호 비율이 다른 두 개의 방법에 비해 훨씬 낮은 것은 매우 

매력적이므로 여러 응용문제에서 적은 수의 강한 연관성을 살펴보는 목적으로 

사용될 때 그 유용성이 있을 것으로 판단된다 

 

  False positive rate  False negative rate 

 nb\pb 50 60 70 80 90 100  50 60 70 80 90 100 

Lasso Penalty 

1-block 30 .0095 .0138 .0155 .0152 .0149 .0152  .0001 .0001 .0000 .0000 .0000 .0000 

 40 .0147 .0198 .0210 .0205 .0198 .0196  .0000 .0000 .0000 .0000 .0000 .0000 

 50 .0151 .0217 .0261 .0260 .0256 .0258  .0000 .0000 .0000 .0000 .0000 .0000 

0-block 30 .0088 .0142 .0155 .0153 .0145 .0139  .0001 .0001 .0000 .0000 .0000 .0000 

 40 .0130 .0181 .0209 .0203 .0196 .0190  .0000 .0000 .0000 .0000 .0000 .0000 

 50 .0153 .0231 .0256 .0264 .0256 .0246  .0000 .0000 .0000 .0000 .0000 .0000 

Hard Penalty 

1-block 30 .0005 .0003 .0003 .0003 .0004 .0004  .0022 .0028 .0032 .0036 .0042 .0046 

 40 .0004 .0003 .0003 .0004 .0004 .0005  .0003 .0003 .0003 .0004 .0004 .0005 

 50 .0003 .0005 .0003 .0004 .0003 .0004  .0001 .0001 .0001 .0001 .0001 .0001 

0-block 30 .0003 .0003 .0004 .0004 .0003 .0005  .0022 .0025 .0030 .0035 .0040 .0044 

 40 .0004 .0004 .0005 .0004 .0004 .0004  .0003 .0004 .0004 .0004 .0004 .0004 

 50 .0004 .0005 .0005 .0005 .0004 .0005  .0000 .0000 .0000 .0000 .0001 .0000 

SCAD Penalty 

1-block 30 .0189 .0207 .0179 .0180 .0165 .0160  .0009 .0001 .0001 .0000 .0000 .0000 

 40 .0196 .0206 .0209 .0208 .0202 .0196  .0000 .0000 .0000 .0000 .0000 .0000 

 50 .0133 .0150 .0176 .0220 .0178 .0191  .0000 .0000 .0000 .0000 .0000 .0000 

0-block 30 .0189 .0198 .0187 .0174 .0160 .0156  .0013 .0001 .0006 .0000 .0000 .0000 

 40 .0189 .0210 .0209 .0201 .0200 .0196  .0000 .0000 .0000 .0000 .0000 .0000 

 50 .0151 .0159 .0175 .0208 .0195 .0188  .0000 .0000 .0000 .0000 .0000 .0000 

 

표 1. 모의실험에서 생성된 100개의 이항행렬에 대한 잘못된 신호 비율 및 잘못된 잡음 

비율에 대한 평균값. 
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