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ON SOME ARITHMETIC SUBGROUPS

DONG HWA SHIN

Abstract. Let F be a totally real number field with [F : Q] = g, and
let OF be the ring of algebraic integers in F . We show that GL2(OF )
can be viewed as a discrete subgroup of the topological group SL2(R)g.
We further examine Freitag’s definition of discreteness of subgroups of
SL2(R)g.

1. Introduction

Let R denote the set of real numbers in its usual topology, that is, open
intervals are served as a basis of R. For each positive integer n, we let Rn

be the set of n-tuples of real numbers. It is a basic fact that the topology
on Rn induced by the Euclidean metric is the same as the product topology
on Rn = R× R× · · · × R ([5, Theorem 20.3]).

Let F be a totally real number field with [F : Q] = g, and let OF be its
ring of integers. In this paper, we shall show that GL2(OF ) can be regarded
as a discrete topological group with usual operations (Propositions 2.6 and
5.3). Although this result is well known and has been appeared in the
literature ([1]), we would like to give its proof in detail for non-experts.

Furthermore, as a subgroup of GL2(OF ), we shall introduce the arithmetic
subgroup Γ+

F, 1(N) of GL2(F ) which would play a crucial role in generation
of class fields over CM-fields (Proposition 3.2 and Remark 3.4).

In the last section, we shall define a topological group, and present an
equivalent condition for a subgroup of a Hausdorff locally compact topologi-
cal group to be discrete (Proposition 5.6). This equivalent condition enables
us to accept an alternative definition of the discreteness of subgroups of the
topological group SL2(R)g due to Freitag (Proposition 5.8), which is an
important first step in studying Hilbert modular varieties.
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2 ON SOME ARITHMETIC SUBGROUPS

2. Discrete subspaces

Definition 2.1. Let X be a topological space. We say that X (or, the
topology of X) is discrete if every subset of X is open.

Remark 2.2. One can readily check the following basic properties:

(i) X is discrete if and only if {x} is open for every x ∈ X.
(ii) If X is discrete, then so is every subspace of X.
(iii) The product of finitely many discrete spaces is also discrete.

Let F be a totally real number field. This means that F is a finite
extension of Q such that

ρ(F ) ⊂ R for all embeddings ρ : F ↪→ C.
Let [F : Q] = g, and let ρ1, ρ2, . . . , ρg be all distinct embeddings of F into
R. Then we get a Q-linear injective map

ι : F → Rg

a 7→ (ρ1(a), ρ2(a), . . . , ρg(a)).

Let OF denote the ring of algebraic integers in F .

Lemma 2.3. The subspace ι(OF ) of Rg is discrete.

Proof. Since

OF = Zω1 ⊕ Zω2 ⊕ · · · ⊕ Zωg for some ω1, ω2, . . . , ωg ∈ F
([4, Theorem 1 in Chapter I]), we have

ι(OF ) = Zv1 ⊕ Zv2 ⊕ · · · ⊕ Zvg,

where
vi = ι(ωi) (∈ Rg) (i = 1, 2, . . . , g).

Moreover, since

det
([
v1 v2 · · · vg

])2
= det

([
ρi(ωj)

])2
= DF/Q(ω1, ω2, . . . , ωg) 6= 0

([4, Proposition 9 in Chapter III]), v1, v2, . . . , vg are R-linearly indepen-
dent.

Let v ∈ ι(OF ), and so

v = a1v1 + a2v2 + · · ·+ agvg for some a1, a2, . . . , ag ∈ Z.
Take a subset

U = {x1v1+x2v2+· · ·+xgvg | xi ∈ R such that |xi−ai| < 1 for all i = 1, 2, . . . , g}
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of Rg which is open because v1, v2, . . . , vg are R-linearly independent.
Then we have

ι(OF ) ∩ U = {v},
which proves that ι(OF ) is discrete. �

Furthermore, we have an injective map

ι̃ : M2(F ) → M2(R)g

γ =

[
a b
c d

]
7→ (γ(1), γ(2), . . . , γ(g)),

where

γ(i) =

[
ρi(a) ρi(b)
ρi(c) ρi(d)

]
(i = 1, 2, . . . , g).

Here, we identify M2(R)g with (R4)g as a topological space.

Definition 2.4. We endow M2(F ) with a topology so that the map

ι̃ : M2(F )→ ι̃(M2(F ))

becomes a homeomorphism.

Remark 2.5. Do not confuse this topology on M2(F ) and the subspace
topology induced from M2(R).

Proposition 2.6. The subspace GL2(OF ) of M2(F ) is discrete.

Proof. Since

M2(R)g ≈ (R4)g ≈ (R× R× R× R)g ≈ Rg × Rg × Rg × Rg,

We have a homeomorphism

M2(R)g → Rg × Rg × Rg × Rg

([
a1 b1
c1 d1

]
,

[
a2 b2
c2 d2

]
, . . . ,

[
ag bg
cg dg

])
7→



a1
a2
...
ag

 ,

b1
b2
...
bg

 ,

c1
c2
...
cg

 ,

d1
d2
...
dg


 .

We find that

M2(OF ) ≈ ι̃(M2(OF )) in M2(R)g

≈ ι(OF )× ι(OF )× ι(OF )× ι(OF ) in Rg × Rg × Rg × Rg.

Since the subspace ι(OF ) of Rg is discrete by Lemma 2.3, so is M2(OF ).
Therefore, as a subspace of M2(OF ), GL2(OF ) is also discrete. �
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Remark 2.7. Note that GL2(OF ) is a group with the usual matrix mul-
tiplication.

3. Arithmetic subgroups

Definition 3.1. An arithmetic subgroup of GL2(F ) is defined to be a
subgroup Γ of GL2(F ) satisfying the following two conditions:

(i) F×Γ contains F×Γ(a) as a subgroup for some nontrivial ideal a of
OF , where

Γ(a) = {γ ∈ SL2(OF ) | γ ≡ I2 (mod M2(a))}.
(ii) [F×Γ : F×Γ(a)] <∞.

For ν ∈ F , we write ν � 0 if

ρi(ν) > 0 for all i = 1, 2, . . . , g,

and say that ν is totally positive. For a positive integer N , consider the
subgroup Γ+

F, 1(N) of GL2(OF ) given by

Γ+
F, 1(N) =

{
γ ∈ GL2(OF ) | det(γ)� 0 and γ ≡

[
∗ ∗
0 1

]
(mod M2(NOF ))

}
.

Proposition 3.2. The group Γ+
F, 1(N) is an arithmetic subgroup of GL2(F ).

Proof. Let a = NOF . We see that

Γ(a) = {γ ∈ SL2(OF ) | γ ≡ I2 (mod M2(NOF ))} ⊆ Γ+
F, 1(N),

and so

F×Γ(a) ⊆ F×Γ+
F, 1(N).

Now, we want to show that

[F×Γ+
F, 1(N) : F×Γ(a)] <∞.

Let

γ =

[
a b
c d

]
∈ Γ+

F, 1(N) with ν = det(γ) (∈ O×F ).

Since

γ =

[
ν b
0 1

] [
ν−1(a− bc) ν−1b(1− d)

c d

]
and [

ν−1(a− bc) ν−1b(1− d)
c d

]
≡ I2 (mod M2(NOK))
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due to the fact c ≡ 0, d ≡ 1 (mod NOF ), we obtain

F×Γ+
F, 1(N)/F×Γ(a) =

{[
ν b
0 1

]
F×Γ(a) | ν ∈ O×F such that ν � 0 and b ∈ OF

}
.

Let

πN : OF → OF/NOF

be the canonical homomorphism. Let U , as a subset of {ν ∈ O×F | ν � 0},
be a set of representatives of the left cosets in πN({ν ∈ O×F | ν � 0}).
Furthermore, let V , as a subset of OF , be a set of representatives of the left
cosets in πN(OF ). Then we attain

F×Γ+
F, 1(N)/F×Γ(a) =

{[
u v
0 1

]
F×Γ(a) | u ∈ U and v ∈ V

}
because if [

ν b
0 1

]
≡
[
u v
0 1

]
(mod NM2(OF )),

then [
u v
0 1

]−1 [
ν b
0 1

]
=

[
u−1ν u−1(b− v)

0 1

]
∈ Γ(a).

This proves that

[F×Γ+
F, 1(N) : F×Γ(a)] <∞,

as desired. �

Remark 3.3. (i) By the Dirichlet unit theorem ([2, Theorem 13.12]),
we have

O×F ' T × 〈ε1〉 × 〈ε2〉 × · · · × 〈εg−1〉,

where T is the torsion subgroup of O×F and ε1, ε2, . . . , εg−1 are some
elements of O×F , called the fundamental units.

(ii) As a subspace of GL2(OF ), Γ+
F, 1(N) is discrete.

Remark 3.4. Let K be a CM-field having F as its maximal real sub-
field. Furthermore, let K∗ be the reflex field associated with the CM-type
(K, {ρi}gi=1). In [3], assuming that the narrow class number of F is one,
the authors constructed a certain class field of K∗ in terms of special values
of Hilbert modular functions for Γ+

F, 1(N) with rational Fourier coefficients.
For this purpose, the authors contrived the concept of form class groups
isomorphic to the ray class groups of K modulo NOK .
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4. Locally compactness

Throughout this section, we let X be a topological space.

Definition 4.1. We say that X is locally compact if for each x ∈ X
there is a compact subspace of X that contains a neighborhood of x.

Remark 4.2. (i) The product of finitely many locally compact spaces
is also locally compact, because arbitrary product of compact spaces
is also compact due to the Tychonoff theorem ([5, Theorem 37.3]).

(ii) If X is discrete, then for each x ∈ X, {x} is both open and compact.
So, X is locally compact.

Lemma 4.3. Every finite subspace of a Hausdorff topological space is
closed.

Proof. See [5, Theorem 17.8]. �

Lemma 4.4. Let Y be a subspace of X. If

(i) X is Hausdorff,
(ii) X is locally compact,
(iii) |Y ∩ C| <∞ for every compact subspace C of X,

then Y is closed in X.

Proof. Suppose on the contrary that Y is not closed in X. Then, there is
a limit point z of Y outside Y . Since X is locally compact by (ii), there
exists a compact subspace C of X containing a neighborhood U of z. Since
z belong to the closure Y of Y , we get

(1) ∅ 6= Y ∩ U ⊆ Y ∩ C.

Moreover, we note by (iii) that

0 < |Y ∩ C| <∞,

and so Y ∩C is closed by (i) and Lemma 4.3. Thus (Y ∩C)c = X \ (Y ∩C)
is a neighborhood of z. We then find that

Y ∩ {U ∩ (Y ∩ C)c} = (Y ∩ U) ∩ (Y ∩ C)c

⊆ (Y ∩ C) ∩ (Y ∩ C)c by (1)

= ∅,

which contradicts z ∈ Y . Therefore, Y is closed in X. �
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Lemma 4.5. Let Y (6= ∅) be a topological space, and let y1, y2, . . . , yn be
distinct n points in Y . If Y is Hausdorff, then there are neighborhoods Vyi
of yi (i = 1, 2, . . . , n) satisfying

Vyi ∩ Vyj = ∅ for all i, j = 1, 2, . . . , n such that i 6= j.

Proof. Let

P = {(i, j) | i, j = 1, 2, . . . , n such that i 6= j}.

Since Y is Hausdorff, for each pair (i, j) ∈ P there are neighborhoods V(i, j)
and V(j, i) of yi and yj, respectively, such that

V(i, j) ∩ V(j, i) = ∅.

Now, we set

Vyi =
⋂

1≤j≤n such that j 6=i

V(i, j) (i = 1, 2, . . . , n)

which is a neighborhood of yi. We see that for each (i, j) ∈ P

Vyi ∩ Vyj ⊆ V(i, j) ∩ V(j, i) = ∅,

and hence

Vyi ∩ Vyj = ∅.
�

Lemma 4.6. Let Y ( 6= ∅) be a subspace of X. Suppose that

(1) X is Hausdorff,
(2) Y is closed in X.

Then, Y is discrete if and only if

(i) Y is locally compact,
(ii) |Y ∩ C| <∞ for every compact subspace C of X.

Proof. Assume that Y is discrete. Then, for each y ∈ Y we can take a
neighborhood Uy of y such that Uy∩Y = {y}, which shows that Y is locally
compact. Let C (6= ∅) be a compact subspace of X, and consider the open
covering

{Uy}y∈Y ∪ {Y c}.
of C. Here, since Y is closed in X by (2), Y c = X \ Y is open in X. Since
C is compact, there are finitely many y1, y2, . . . , yn ∈ Y such that

C = (Uy1 ∩ C) ∪ (Uy2 ∩ C) ∪ · · · ∪ (Uyn ∩ C) ∪ (Y c ∩ C).
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This implies that

Y ∩ C ⊆ {y1, y2, . . . , yn},
and hence |Y ∩ C| <∞.

Conversely, assume that Y satisfies the properties (i) and (ii). Let y ∈ Y .
Since Y is locally compact by (i), there exist a compact subspace Cy of Y
and a neighborhood Wy of y in Y such that

(2) y ∈ Wy ⊆ Cy (⊆ Y ).

Since Cy is also a compact subspace of X, we get 0 < |Cy| < ∞ by (ii),
namely,

(3) Cy = {y1, y2, . . . , yn} with n = |Cy| and y1 = y.

Moreover, since Y is Hausdorff by (1), there are neighborhoods Vyi of yi in
Y (i = 1, 2, . . . , n) satisfying

(4) Vyi ∩ Vyj = ∅ for all i, j = 1, 2, . . . , n such that i 6= j

by Lemma 4.5. Now, we set

Uy = Wy ∩ Vy1
which is a neighborhood of y in Y . We find that

Uy ⊆ Cy ∩ Vy1 by (2)

= {y1, y2, . . . , yn} ∩ Vyi by (3)

= {y1} by (4),

and hence Uy = {y}. Therefore, we conclude that Y is discrete. �

5. Topological groups

Definition 5.1. A topological group is defined to be a group G that is a
topological space satisfying the following properties:

(i) G satisfies the T1-axiom, that is, every finite subset of G is closed.
(ii) The group operation G×G→ G, (x, y) 7→ xy, is continuous.

(iii) The inverse map G→ G, x 7→ x−1, is also continuous.

Remark 5.2. Every Hausdorff space satisfies the T1-axiom by Lemma
4.3.

Proposition 5.3. The group GL2(F ) with usual operations is a topolog-
ical group.
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Proof. The usual matrix multiplication

· : M2(R)×M2(R) → M2(R)
(α, β) 7→ αβ

is continuous. So, the composition map

GL2(R)×GL2(R) ↪→M2(R)×M2(R)
·→M2(R)

is continuous ([5, Theorem 18.2 (b)]). Moreover, since its range is GL2(R),
the map

· : GL2(R)×GL2(R)→ GL2(R)

is also continuous ([5, Theorem 18.2 (d)]). Note that the usual matrix
multiplication

(5)
· : GL2(F )×GL2(F ) → GL2(F )

(α, β) 7→ αβ

is obtained by composing the following maps

GL2(F )×GL2(F )
≈→ ι̃(GL2(F ))× ι̃(GL2(F )) → ι̃(GL2(F ))

≈→ GL2(F )
(α, β) 7→ (ι̃(α), ι̃(β)) 7→ ι̃(αβ) 7→ αβ.

Here, the second map is induced from the continuous map

M2(R)g ×M2(R)g → M2(R)g

((α1, α2, . . . , αg), (β1, β2, . . . , βg)) 7→ (α1β1, α2β2, . . . , αgβg).

Hence the map in (5) is also continuous.
In a similar way to the above paragraph, one can also check that the

inverse map
GL2(F ) → GL2(F )

γ 7→ γ−1

is continuous.
Lastly, since GL2(F ) is Hausdorff as a subspace of M2(R)g, GL2(F ) with

usual operations is a topological group. �

Lemma 5.4. Let G be a topological group, and let Γ be a subgroup of G.
If

(i) X is Hausdorff,
(ii) Γ is locally compact,

then Γ is closed in G.

Proof. See [6, Proposition 1.4]. �
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Lemma 5.5. Let X be a topological space, and let Y be a subspace of X.
If

(i) X is Hausdorff,
(ii) X is locally compact,
(iii) Y is closed in X,

then Y is also locally compact.

Proof. See [5, Corollary 29.3]. �

Proposition 5.6. Let G be a topological group that is Hausdorff and
locally compact, and let Γ be a subgroup of G. Then, Γ is discrete if and
only if

(6) |Γ ∩ C| <∞ for every compact subset C of G.

Proof. Assume that Γ is discrete. Then, Γ is obviously locally compact and
hence it is closed in G by Lemma 5.4. Thus Γ satisfies the property (6) by
Lemma 4.6.

Conversely, assume that Γ satisfies the property (6). Then Γ is closed in
G by Lemma 4.4, and so it is locally compact by Lemma 5.5. Hence we
conclude by Lemma 4.6 that Γ is discrete. �

Lemma 5.7. Every open subset of the Euclidean space Rn is locally com-
pact.

Proof. Let d be the Euclidean metric on Rn. Let U be an open subset of
Rn, and let x ∈ U . Since U is open in Rn, we have

x ∈ Bd(x, r) ⊆ U for some r > 0,

where Bd(x, r) is the open ball of radius r with respect to d centered at x.
We then find that

x ∈ Bd(x, r/2) ⊂ Bd(x, r/2) ⊂ Bd(x, r) ⊆ U.

This shows that U is locally compact. �

Lemma 5.8. The topological group SL2(R)g is locally compact.

Proof. Since the determinant map det : M2(R) → R is continuous and
R× = R \ {0} is open in R, GL2(R) = det−1(R×) is open in M2(R). So, the
subspace GL2(R) of M2(R) (≈ R4) is locally compact by Lemma 5.7.

On the other hand, since {1} is closed in R, SL2(R) = det−1({1}) is closed
in GL2(R). Thus SL2(R) is locally compact by Lemma 5.5, and hence so is
SL2(R)g by Remark 4.2 (i). �
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Proposition 5.9. Let Γ be a subgroup of the topological group SL2(R)g.
Then, Γ is discrete if and only if

(7) |Γ ∩ C| <∞ for every compact subspace C of SL2(R)g.

Proof. Since SL2(R)g is a topological group that is Hausdorff and locally
compact by Lemma 5.8, we conclude by Proposition 5.6 that Γ is discrete
if and only if it satisfies the condition (7). �

Remark 5.10. In [1] Freitag defined that a subgroup Γ of SL2(R)g is
discrete if Γ satisfies the condition (7), which makes sense by Proposition
5.9.
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Effect of detergent on hedgehog CAD-mediated cholesterol 

modification1 

 

류수경, 권혁만2 

 

요약 : Hedgehog의 C-terminal autoprocessing domain (CAD)에 의한 자가절단 반응에서 콜레스테롤은 thio-

ester 중간 산물을 공격하여 N-말단 쪽 단백질과 CAD를 분리하게 되는데, 이 때 N-말단 쪽 단백질의 

C-말단에는 콜레스테롤이 공유결합으로 결합된다. 선행연구에서 우리는 정제된 EGFP-CAD-His 

융합단백질의 자가절단 반응을 이용하여 EGFP-cholesterol을 시험관에서 제조하는 기법을 개발하였다. 

콜레스테롤은 양친매성 분자로 계면활성제에 용해된 상태로 반응에 제공되므로, 계면활성제는 

콜레스테롤의 반응성을 결정하는 중요한 요인이다. 본 연구에서는 계면활성제인 Triton X-100, Triton X-

114, 그리고 lysophosphatidylcholine (lyso-PC)가 EGFP-CAD-His의 자가절단 반응에 미치는 영향을 

조사하였다. 그 결과 cholesterol:lyso-PC 몰 비율 1:2 이상으로 제조한 micelle 형태로 콜레스테롤을 

제공한 경우 EGFP-CAD-His 융합단백질의 자가절단 반응이 현저히 촉진됨을 발견하였다. 

 

서 론 

 

단백질에 공유결합으로 연결되어 있는 지질분자는 단백질의 세포 내 위치를 

결정하거나 단백질을 세포막에 고정하는 역할, 또는 단백질이 세포막으로부터 

방출되는 속도를 지연시키는 역할을 수행한다. 신호전달물질인 hedgehog 는 C-

말단에 단백질합성 후 변형 (posttranslational modification) 과정을 통하여 

콜레스테롤이 공유결합으로 연결된다. Hedgehog 에 연결되어 있는 콜레스테롤은 

hedgehog 이 세포막으로부터 방출되는 속도를 지연시켜 발생과정에서 완만한 

농도 구배를 형성하는 기능을 수행한다. 

 

 
1 이 논문은 2018학년도 한국외국어대학교 학술연구비 지원에 의하여 이루어진 것임. 
2 한국외국어대학교 자연과학대학 생명공학과 교수 
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   콜레스테롤은 hedgehog 단백질 C-말단에 존재하는 C-terminal autoprocessing 

domain (CAD)이 자가절단 반응을 통하여 제거되는 과정에서 hedgehog 단백질의 

C-말단에 공유결합으로 결합된다 (Porter et al., 1996a; Porter et al., 1996b). Hedgehog 

자가절단 반응에서는 CAD domain 주도하에 생성되는 thio-ester 중간 생성물을 

콜레스테롤의 OH-잔기가 공격하여 SGGCF 절단부위에서 glycine 과 cysteine 

사이가 잘리게 되는데, 이 때 hedgehog N-말단에 위치하는 신호전달 펩티드의 C-

말단에 콜레스테롤이 공유결합으로 결합된다. 이러한 hedgehog 자가절단 반응은 

CAD domain 에 의해 주도되며, 반면 N-말단 domain 에 대한 아미노산 서열 

특이성은 나타나지 않는다. 따라서 hedgehog CAD domain 은 이종 단백질의 C-

말단에 콜레스테롤을 공유결합으로 연결하는 목적으로 활용될 수 있다 (Vincent et 

al., 2003). 또한 hedgehog CAD 에 의한 자가절단 반응은 정제된 단백질과 

콜레스테롤이 혼합된 시험관 조건에서도 진행될 수 있어, C-말단에 콜레스테롤이 

부착된 단백질을 대량으로 생산하는 방법으로도 개발될 수 있다. 

Hedgehog CAD 에 의한 자가절단 반응은 thio-ester 중간 생성물을 

콜레스테롤의 OH-잔기가 공격하여 진행된다. 따라서 hedgehog CAD 자가절단 

반응은 콜레스테롤이 위치하는 미세환경에 의해 결정되는 콜레스테롤 OH-잔기의 

화학 반응성에 영향을 받게 된다. 콜레스테롤은 양친매성 분자로 시험관 

반응에서는 계면활성제와 함께 제공되므로 계면활성제의 지용성 부분과 수용성 

부분의 구조에 따라 콜레스테롤의 분포, 운동성, 그리고 OH-잔기의 화학 

반응성이 결정될 것으로 예측된다. 선행연구에서는 콜레스테롤을 용해하는 

계면활성제로 Triton X-100 을 4 mM 농도로 사용하였으며, 이 반응 조건에서는 

EGFP-CAD 자기절단 반응이 부분적으로 진행되어 EGFP-cholesterol 이 생성되었다 

(류수경과 권혁만, 2017).  

본 연구에서는 시험관 조건에서 hedgehog CAD 자가절단 반응에 대한 

계면활성제의 영향을 조사하였다. Triton X-100, Triton X-114, lysophosphatidylcholine 

(lyso-PC)를 각각 계면활성제로 사용한 시험관 조건에서 콜레스테롤에 의한 

hedgehog CAD 자가절단 반응속도를 비교하였으며, cholesterol:lyso-PC 몰 비율 1:2 
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이상으로 제조한 micelle 형태로 콜레스테롤을 제공한 경우 hedgehog CAD 

자가절단 반응이 가장 빠르게 진행됨을 발견하였다. 

 

재료 및 방법 

 

EGFP-CAD-His 단백질은 pTWIN_EGFP-CAD를 E. coli BL21(DE3)에 형질전환하여 

발현시킨 후, 류수경과 권혁만 (2017)에 따라 정제하였다. EGFP-CAD-His의 

자가절단 반응은 cleavage buffer (100 mM Tris-HCl, 150 mM NaCl, 1 mM DTT, pH 7.4)에 

20μM EGFP-CAD-His와 계면활성제에 용해된 콜레스테롤을 1.6 mM 농도로 

첨가하여 진행하였다. 계면활성제로는 Triton X-100, Triton X-114 또는 

lysophosphatidylcholine (lyso-PC)를 사용하였다. chloroform에 용해되어 있는 

콜레스테롤과 chloroform:methanol (1:1)에 용해되어 있는 lyso-PC를 섞은 다음 질소 

가스를 불어 건조시켰다. 건조된 콜레스테롤과 lyso-PC 혼합물에 cleavage buffer를 

첨가한 후 vortexing하여 콜레스테롤과 lyso-PC에 의한 micelle을 제조하였다. 

EGFP-CAD-His 자가절단 반응은 SDS-PAGE를 수행하여 단백질을 분리한 후 

Coomassie Brilliant Blue R-250으로 단백질을 염색하여 분석하였다. 

 

결과 및 고찰 

 

Triton X-114와 Triton X-100는 유사한 구조의 alkylphenol hydroxypolyethylene 계열의 

계면활성제이다. Triton X-100의 polyoxyethylene chain은 9~10개인 반면, Triton X-

114의 polyoxyethylene chain은 7~8개로 Triton X-114는 Triton X-100에 비교하여 

polyoxyethylene chain 길이가 짧다. 이에 따라 Triton X-114의 cloud point는 23°C로 

cloud point가 65°C인 Triton X-100에 비교하여 낮은 온도에서 상분리 현상이 

일어난다. 1, 2, 4 mM 농도로 Triton X-114가 존재하는 조건에서 EGFP-CAD-His의 

자가절단 반응을 30°C에서 진행하였다 (Fig. 1). 콜레스테롤을  
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Figure 1. Hedgehog CAD autoprocessing by cholesterol dissolved in Triton X-114 in vitro. 20 

μM EGFP-CAD-His and 1.6 mM cholesterol were included in the reaction in the presence of 

Triton X-114, and the reaction proceeded at 30 ℃ for 1 or 2 days. M, size marker. 

 

첨가하지 않은 비교군에 비교하여 콜레스테롤을 첨가한 실험군에서 26.7 kDa 

크기의 EGFP-cholesterol과 24.4 kDa 크기의 CAD-His가 증가하였다. Triton X-114 

농도에 따른 EGFP-cholesterol 양적 변화는 관찰되지 않았으며, Triton X-100을 4 

mM 농도로 사용한 실험군에 비교하여도 EGFP-cholesterol 양은 증가하지 않았다 

(data not shown). 자가절단 반응을 18°C에서 진행한 실험에서도 Triton X-100과 

Triton X-114를 사용한 실험군에서의 EGFP-cholesterol 양적 차이가 나타나지 

않았다. 따라서 EGFP-CAD-His에 콜레스테롤을 제공하는 계면활성제로서의 

기능에 있어서 Triton X-100과 Triton X-114 사이에는 큰 차이가 없는 것으로 

평가된다. 

Lyso-PC는 phosphatidylcholine이 phospholipase A2에 의해 하나의 fatty 

acid가 제거되어 생성된다. 세포막에는 3% 이하로, 그리고 blood plasma에는 

8~12%로 소량 존재하는 인지질이다. Lyso-PC는 지질 용해성이 높으며, 

콜레스테롤과 micelle을 형성하여 내장 세포인 Caco-2 세포에 의한 콜레스테롤 

흡수를 촉진한다 (Mackay et al., 1997). 또한 Lyso-PC는 macrophage foam cell로부터의 
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콜레스테롤 efflux를 촉진하는 것으로 밝혀졌다 (Hara et al., 1997). 이 결과들은 

lyso-PC와 micelle을 형성하고 있는 콜레스테롤이 콜레스테롤 이동을 매개하는 

단백질이 인식하는 최적의 형태일 가능성을 제안한다. 본 연구에서는 

콜레스테롤을 lyso-PC와의 micelle 형태로 제공할 경우 EGFP-CAD-His 자가절단 

반응의 효율성에 미치는 영향을 조사하였다. 

콜레스테롤과 lyso-PC이 1:1 몰 비율로 존재하는 micelle 형태로 

콜레스테롤을 1.6 mM 농도로 첨가하여 EGFP-CAD-His 자가절단 반응을 18°C와 

30°C 조건에서 진행하였다 (Fig. 2A). 두 가지 조건에서 EGFP-CAD-His 자가절단 

반응은 유사한 정도로 진행되었다. 그러나 생성된 EGFP-cholesterol과 CAD-His의 

양은 Triton X-100을 4 mM 농도로 사용한 실험군에 비교하여 증가하지 않았다. 

콜레스테롤 농도를 3.2 mM과 4.8 mM로 증가시킴에 따라 EGFP-cholesterol과 CAD-

His 생성물의 양은 증가하였으나 그 증가폭은 크지 않았다 (Fig. 2B).  

다음 실험으로는 콜레스테롤과 lyso-PC이 존재하는 몰 비율을 변화시킨 

micelle을 제조하여 EGFP-CAD-His 자가절단 반응에 사용하였다. 콜레스테롤과 

lyso-PC이 1:2 몰 비율로 그리고 1:3 몰 비율로 존재하는 micelle을 콜레스테롤 

농도 1.6 mM로 첨가하여 EGFP-CAD-His 자가절단 반응을 진행하였다 (Fig. 2B). 

콜레스테롤과 lyso-PC이 1:1 몰 비율로 제조한 micelle에 비교하여 1:2 몰 비율 

그리고 1:3 몰 비율로 제조한 micelle을 첨가한 실험군에서 EGFP-cholesterol과 

CAD-His 생성물의 양이 현저히 증가하였다. 그리고 1:2 몰 비율 그리고 1:3 몰 

비율로 제조한 micelle을 사용한 실험군 사이에서는 생성물의 양의 차이가 거의 

관찰되지 않았다. 이 결과는 lyso-PC가 콜레스테롤에 비해 2배 이상의 몰 비율로 

존재하는 조건에서 제조된 micelle에서 EGFP-CAD-His에 대한 콜레스테롤의 

반응성이 높아짐을 보여준다. micelle에서 콜레스테롤과 lyso-PC는 1:1~1.1 molar 

비율로 존재하며, 콜레스테롤의 OH-잔기와 lyso-PC의 CO-잔기는 서로 

수소결합을 형성하며 정돈된 hydrogen belt 구조를 형성한다 (Ramsammy et al., 1982). 

따라서 정돈된 hydrogen belt 구조가 thio-ester 중간 산물에 대한 콜레스테롤의 

반응성을 높였을 가능성을 추측할 수 있다. 
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Figure 2. Hedgehog CAD autoprocessing by cholesterol:lyso-PC micelle in vitro. (A) 

Cholesterol:lyso-PC micelles were formed in 1:1 molar ratio. 20 μM EGFP-CAD-His and 1.6 

mM cholesterol:lyso-PC micelle were included in the reaction, and the reaction proceeded at 

18 ℃ or 30 ℃. (B) Cholesterol:lyso-PC micelles were formed in 1:1, 1:2, or 1:3 molar ratio. 

1.6 mM (1x), 3.2 mM (2x), or 4.8 mM (3x) cholesterol:lyso-PC micelle was added to the 

reaction, and the reaction proceeded at 18 ℃ or 30 ℃ for 48 hrs. M, size marker.  
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키틴 분해 세균 Chitinimonas viridis HME7503의 특성분석 1

 

강희영, 김하늘, 차인성, 장태용 2

 

 

요약: 키틴을 분해하는 세균을 용인시에 위치한 하천 담수로부터 세균을 분리하였다. 분리된 균주 

HME7503은 16S rRNA 유전자를 바탕으로한 계통학적 분석에 따라 Chitinimonas 속으로 분류된다. 16S 

rRNA 유전자의 염기서열 분석한 결과는 Chitinimonas viridis HMD2169T와 99.9%, Chitinimonas prasina 

LY03T와 99.6%를 보이며 높은 유사도를 보인다. 균주 HME7503는 Gram-staining-negative, 간균의 형태

를 띄며, 30°C, pH6, 염분농도 0.5% NaCl에서 최적으로 생장한다. 주요 세포 지방산은 summed feature 3 

(comprising C16:1ω7c and/or C16:1ω6c)와 C16:0이다. Chitinimonas 속의 표준균주와 달리 esterase lipase (C8)의 

활성은 없다. 

 

 

서 론 

키틴(Chitin)은 갑각류나 선충의 외피, 절지동물의 외골격과 균류의 세포벽에 

주로 존재하는 단백질과 복합체를 이루는 다당류이다. 이 천연고분자 물질은 N-

acetyl-D-glucosamine이 β-1,4 glucoside 결합으로 구조를 이루어져 있으며, 식물의 

세포벽을 구성하는 셀룰로오스(cellulose) 다음으로 많은 biomass를 차지한다 (Park 

and Lee, 2008; Horn et al., 2006). 키틴은 불용성 천연고분자이기 때문에 여러 

화학물질을 이용해 유도체 합성 또는 저분자화하여 물질의 유용성을 높여 

생물공학, 의/약학, 기능성 음식, 다양한 산업에 이용되고 있다. 특히, 키토산은 

키틴을 탈아세틸화하여 생성되며, 약산에 녹는 것이 특징이다. 키틴/키토산은 

항균, 면역증진, 항산화, 약물전달, 생리활성을 갖고 있는 것으로 알려졌으며, 

그리고 생체조직 적합성 유도체 합성 및 개발 등에 이용되고 있다 (Choi et al., 

2011; Stoykov et al., 2015; Pokhrel et al., 2015). 

 키틴을 가수분해하는 chitinase는 주로 2탄당 또는 3탄당의 작은 분자량의 

 
1 이 논문은 2018학년도 한국외국어대학교 학술연구비 지원에 의하여 이루어진 것임. 
2 한국외국어대학교 자연과학대학 생명공학과 교수 
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올리고당으로 분해한다. Chitinase는 식물, 곤충, 효모, 세균, 곰팡이 등의 많은 

생물체에 존재하고 있고, 이 효소의 역할은 각 생물마다 다르다. 척추동물의 

경우, 소화 기능을 담당하며, 곤충이나 갑각류는 단단한 피부 외층을 부분적으로 

분해, 탈피하는데 필요한 것으로 보고되었다 (Ziatabar et al., 2018). 세균은 토양, 

해수, 담수와 같은 대부분의 환경에 분포하고 있으며, 키틴을 분해하여 탄소원, 

질소원과 같은 영양분 흡수에 이용 한다 (Chang et al., 2003). 또한 해수에 분포한 

해양 미생물들의 일부는 키틴을 분해하여 해양생태계 유지에 중요한 역할을 

하고 있다. Chitinase는 주로 식물에 질병을 일으키는 병원성 곰팡이에 대해서 

활성을 억제하는 것으로 보고되어 이 작용의 기작에 대한 연구가 이루어지고 

있다. 또한, chitinase의 강한 저해제로 알려진 allosamidin을 진드기와 집파리 

애벌레가 섭취할 경우 진드기와 애벌레의 생장을 저해하는 것으로 확인되어 

생물농약으로 사용할 수 있다 (Dickinson,1989; Chen et al., 2017). 의학분야에서는 

세정제나 손을 소독하는 소독제로 응용될 수 있으며, 직접적으로는 곰팡이성 

질병 치료제로의 사용 가능성을 가지고 있다 (Yan et al., 2008). 키틴/키토산 및 

관련 물질의 고차원적인 이용을 위한 chitinase의 대량생산이 연구되고 있어 

고부가 가치 산업의 친환경 생물 소재로 이용 될 것으로 기대되고 있다. 특히 

동/식물로부터 유래한 효소는 다양한 산업적 수요를 충당하기에 공급제한의 

어려움이 있을 뿐 만 아니라 안정성 면에서도 고려 대상이다. 따라서 생물학적 

안정성, 생산성, 비용절감 등 경제적인 면이나 산업적 규모의 활용측면에서 

동/식물로부터 유래한 효소에 비해 많은 장점이 있는 미생물 유래의 효소를 

생산하기 위하여 다각적인 연구가 진행되고 있다 (Park et al., 2010). 그 중에서도 

Bacillus 속 (Kim et al., 2008; Jung et al., 2013; Hwang et al., 2016), Serratia 속 (Cha et al., 

1996; Horn et al., 2006; Yoon, 2017), Vibrio 속 (Choi et al., 2011), Pseudoalteromonas 속 

(Techkarnjanaruk and Goodman, 1999) 균주들의 키틴 분해에 대한 연구가 

보고되었다. 본 연구에서는 키틴 분해 세균 탐색 및 분리하여, 세균의 계통학적 

분석, 형태학적, 생화학, 생리학적 분석을 진행하였다.  
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재료 및 방법 

1. 키틴 분해 균주 분리 및 배양 

 키틴 분해하는 균주를 분리하기 위하여 경기도 용인시 경안천에서 물시료를 

채취하였다. 채취한 물시료는 순차적 희석을 수행한 다음 chitin agar 배지에 

도말하여 30°C에서 3일간 배양하였다. chitin agar 배지는 1L를 기준으로 yeast 

extract 0.5 g, proteose peptone No.3 0.5g, casamino acid 0.5g, dextrose 0.5g, soluble starch 

0.5, dipotassium phosphate 0.3g, magnesium sulfate heptahydrate 0.05g, sodium pyruvate 0.3g, 

colloidal chitin 2 g, agar 15 g을 첨가하여 pH 7.2로 조정하여 고압 멸균한 후 petri 

dish에 분주하여 사용하였다. Colloidal chitin은 Tanaka et al. (1999)과 Sandhya et al. 

(2004)이 제시한 방법을 따라 제조하였다. Colony 주위에 투명환이 형성된 것을 

선택하여 획선도말법을 이용해 균주를 순수 분리하였다. 해당 균주를 

HME7503이라 정의하였다. 일반적인 배양은 R2A agar 배지에서 30°C로 

배양하였다 

 

 2. 균주의 16S rRNA 유전자 염기서열을 이용한 동정 

 순수 배양된 HME7503 균주를 동정하기 위해 16S rRNA 유전자 염기서열을 비교 

분석하였다. 먼저 27F와 1492R 두 가지 primer를 사용하여 16S rRNA 유전자 

증폭을 수행하였다 (Lane, 1991). 증폭된 유전자 산물을 sequencing하여 염기서열을 

획득하였다. EzBiocloud (http://eztaxon-e.ezbiocloud.net; Yoon et al., 2017)와 NCBI 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/)의 BLASTn을 이용하여 기존에 보고된 미생물과 

HME7503 균주의 염기서열과 유사도를 비교하였다. 또한 근연종으로 확인된 

균주들과 HME7503 균주의 계통발생학적 상관관계를 파악하기 위해 MEGA 

version 7 program을 이용하여 16S rRNA 유전자 염기서열을 정렬하고 (Kumar et al., 

2016), neighbor-joining method (Saitou and Nei, 1987)로 계통도를 작성하였다. 

 

3. 형태, 생리화학적 특성 및 최적의 생장조건 조사 

균주 HME7503의 형태적 특징을 알아보기 위해 Gram-stain을 수행하였다 
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(Hucker, 1921). 균주의 최적의 생장 조건을 알아보기 위하여 온도, pH, 염분농도의 

조건을 조절하여 균주의 생육 정도를 조사하였다. 온도는 4, 10, 15, 20, 25, 30, 37, 42, 

45, 50, 55°C로 각각 R2A agar에서 3일 동안 배양하여 생육 정도를 관찰하였다. 

pH는 R2A 배양액에 pH4-pH11까지 pH1씩 차이를 두었고, 염분 농도는 0, 0.5, 1, 

1.5, 2, 3, 4, 5%로 NaCl을 R2A 배양액에 첨가하여 생장 여부를 조사하였다. 균주의 

생리화학적 특징을 알아보기 위하여 API 20NE, API ZYM (bioMérieux) 그리고 GN2 

MicroPlate (BIOLOG)를 사용하였다.  

 

4. 균체 지방산 조성 분석 

 분리된 균주의 지방산을 분석하기 위해서 R2A agar 배지에서 배양하였다. 먼저 

비누화, 메틸화 및 추출한 후 MIDI/Hulett Packard Microbial Identification System을 

이용하여 분석하였다 (Sasser, 1990). Sherlock software를 이용하여 분석된 

chromatogram과 data를 정성 및 정량 분석하고, 이를 library와 대조하여 지방산을 

명명하였다. 

 

 

결과 및 토의 

 경기도 용인시에 위치한 경안천에서 채취된 시료로부터 키틴 분해 활성을 보이

는 균주 HME7503을 분리하였다. 분리된 균주를 16S rRNA 염기서열에 기초하여 

동정한 결과 Chitinimonas viridis HMD2169T와 99.9%, Chitinimonas prasina LY03T와 

99.6%의 염기서열 유사도를 보였다. 계통도를 이용한 분석에서도 C. viridis 

HMD2169T, C. prasina LY03T와 clade를 형성하며, Chitinimonas 속에 속하는 것을 확

인할 수 있었다 (Fig. 1). 균주 HME7503의 형태학적, 생리학적, 생화학적 특성에 

대하여 조사한 결과에 따르면, 균주 HME7503은 Gram-staining-negative, 간균 형태

이다. 초록색의 colony를 형성하며, 생장온도범위는 20-37°C, 최적 온도는 30°C이

다. pH에 따른 생장범위는 pH5-10에서 생장하는 것으로 나타났다. 염분농도에 따

른 생장은 0-2% NaCl (w/v)에서 생장을 보였다. 
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Fig 1. Neighbor-joining phylogenetic tree based on 16S rRNA gene sequences showing the 

relationships between strain HME7503, neighbor genus and strains of the genus Chitinimonas. 

Percentages at nodes are levels of bootstrap support (>70 %) based on neighbour-joining 

analyses of 1000. Escherichia coli (J01695) was used as an outgroup. Bar, 0.02 substitutions 

per nucleotide position. 

 

API ZYM kit의 결과는 alkaline phosphatase, leucine arylamidase, valine arylamidase, 

trypsin, α-glucosidase에서 양성으로 나타났고, esterase (C4), esterase lipase (C8), lipase 

(C14), cystine arylamidase, α-chymotrypsin, acid phosphatase, naphthol-AS-BI-

phosphohydrolase, α-galactosidase, β-galactosidase, β-glucuronidase, β-glucosidase, N-

acetyl-β-glucosaminidase, α-mannosidase, α-fucosidase는 음성으로 나타났다. API 20NE 

kit를 이용한 결과는 indole production, esculin hydrolysis, arginine dihydrolase, urease 활

성이 양성으로 나타났다. Nitrate reduction, glucose fermentation, gelatin hydrolysis, β-

galactosidase (PNPG test) 활성은 음성으로 확인 되었다. 
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Table 1. Differential characteristics of strain HME7503 and closely related species of the 

genus Chitinimonas. 

Strains: 1, HME7503; 2, Chitinimonas viridis HMD2169T; 3, Chitinimonas prasina MCCC 

1F01209T; 4, Chitinimonas taiwanensis KACC 11408T; 5, Chitinimonas koreensis KACC 

11467T. 

Characteristics 1 2 3 4 5 

Colony color green green green white white 

Temperature range for growth (°C) 

(optimum) 

20-37 

(30) 

20-37 

(25) 

15-39 

(37) 

20-42 

(30) 

20-42 

(30) 

pH range for growth (optimum) 
5-10 

(6) 

 5-10 

(6) 

4-10 

(7-9) 

5-9  

(6) 

5-8  

(6) 

NaCl range for growth (%, w/v) 

(optimum) 

0-2 

(0.5) 

0-3 

(0.5) 

0-1  

(0) 

0-2 

(0.5) 

0-3  

(0.5) 

Nitrate reduction - + + + - 

Esculin hydrolysis + + + + - 

Indole production,  + - - + - 

Glucose fermentation - + - + - 

Enzyme activities      

Esterase lipase (C8) - + + + + 

α-Glucosidase, urease + - - + + 

Acid phosphatase, gelatinase - + + - + 

Naphthol-AS-BI-phosphohydrolase - - + + + 

Arginine dihydrolase + - - + - 

Esterase (C4), α-chymotrypsin,   

β-galactosidase (PNPG) 
- - - + - 

Lipase (C14) - - - - + 

Carbon Source      

Dextrin, D,L-lactic acid - - · + + 

Glycogen, D-cellobiose,         

α-D-glucose, maltose 
- - · + - 

Tween 40, tween 80, L-arabinose, 

D-fructose, L-fucose, D-mannose,  

β-methyl-D-glucoside, D-raffinose, 

acetic acid, α-keto valeric acid, 

bromosuccinic acid, glucuronamide, 

L-leucine, phenylethyl-amine, 2,3-

butanediol, glycerol, D,L,α-glycerol 

phosphate 

- - · - + 
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Microplate GN2 를 이용한 carbohydrate 이용 분석 결과는 α-cyclodextrin, dextrin, 

glycogen, Tween 40, Tween 80, N-acetyl-D-galactosamine, N-acetyl-D-glucosamine, adonitol, 

L-arabinose, D-arabitol, D-cellobiose, i-erythritol, D-fructose, L-fucose, D-galactose, 

gentiobiose, α-D-glucose, m-inositol, α-D-lactose, lactulose, maltose, D-mannitol, D-mannose, 

D-melibiose, β-methyl-D-glucoside, D-psicose, D-raffinose, L-rhamnose, D-sorbitol, sucrose, 

D-trehalose, turanose, xylitol, pyruvic acid methyl ester, succinic acid mono-methyl-ester, 

acetic acid, cis-aconitic acid, citric acid, formic acid, D-galactonic acid lactone, D-galacturonic 

acid, D-gluconic acid, D-glucosaminic acid, D-glucuronic acid, α-hydroxybutyric acid, β-

hydroxybutyric acid, γ-hydroxybutyric acid, p-hydroxyphenlyacetic acid, itaconic acid, α-

ketobutyric acid, α-ketoglutaric acid, α-ketovaleric acid, D,L-lactic acid, malonic acid, 

propionic acid, quinic acid, D-saccharic acid, sebacic acid, succinic acid, bromosuccinic acid, 

succinamic acid, glucuronamide, L-alaninamide, D-alanine, L-alanine, L-alanyl-glycine, L-

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

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

pyroglutamic acid, D-serine, L-serine, L-threonine, D,L-carnitine, γ-amino butyric acid, 

urocanic acid, inosine, uridine, thymidine, phenylethyl-amine, putrescine, 2-aminoethanol, 

2,3-butanediol, glycerol, D,L,α-glycerol phosphate, α-D-glucose-1-phosphate, D-glucose-6-

phosphate 모두 음성으로 나타났다. 균주 HME7503 와 비교균주와의 차이점은 

Table 1 에 나타내었다. 

균주 HME7503 의 주요 지방산은 summed feature 3 (comprising C16:1ω7c and/or 

C16:1ω6c)와 C16:0 으로 확인되었고, 지방산 조성 분석 결과는 관련된 4 종의 

근연종에서도 유사하게 나타났다 (Table 2). 특히, 계통학적으로 가까운 C. viridis 

HMD2169T와 C. prasina MCCC 1F01209T와 지방산 조성이 매우 유사하였다.  

따라서 경안천으로부터 분리된 키틴 분해 세균인 HME7503은 계통학적, 화학

적분류 분석에 따라 Chitinimonas 속에 속하는 세균이며, 초록색의 colony를 보이

고, Gram-staining-negative, 간균 형태를 갖는다. 이 세균은 온도 20-37°C, 염분농도

는 0-2 %, pH5-pH10에서 생장한다. 근연종인 Chitinimonas type strain과 달리 esterase 

lipase (C8)을 생산하지 못하는 특징을 갖는다. 
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Table 2. Cellular fatty acid composition (%) of strain HME7503 and related members of the 

genus Chitinimonas. 

Strains: 1, HME7503; 2, Chitinimonas viridis HMD2169T; 3, Chitinimonas prasina MCCC 

1F01209T; 4, Chitinimonas taiwanensis KACC 11408T; 5, Chitinimonas koreensis KACC 

11467T. 

Fatty acid 1 4 5 2 3 

C10:0 5.3 3.8 3.2 tr tr 

C10:0 3-OH 7.4 6.8 8.5 6.4 4.1 

C12:0 2.0 2.3 1.5 6.0 5.0 

C12:0 2-OH - - - 4.5 2.2 

C12:0 3-OH 2.7 2.1 2.5 - - 

C14:1 ω5c 1.0 1.7 tr tr tr 

C14:0 3.1 3.4 2.2 5.4 tr 

C16:0 23.4 28.7 29.9 29.6 26.1 

C16:0 2-OH - - - 3.4 - 

Summed feature 3* 45.4 41.2 37.6 37.6 45.3 

Summed feature 8 8.6 7.6 11.1 3.9 13.2 

*Summed features are groups of two or three fatty acids that cannot be separated by GC using 

the MIDI system. Summed feature 3 contained C16:1ω7c and/or C16:1ω6c; Summed feature 8 

contained C18:1ω7c and/or C18:1ω6c. 
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물방울의 증발 : 친수성 유리표면에서의 증발흔적1

 

 

권남익2

 

요약: 친수성인 현미경 슬라이드 글라스의 표면에서 물방울이 증발하는 과정과 증발한 후의 물방울 

흔적을 조사하였다. 물방울 흔적을 조사할 때 일반적으로 첨가하는 마이크로 입자는 첨가하지 

않았으나 수돗물을 사용하여서 소독제의 자국이 관찰되었다. 극미세한 분자 크기의 입자여서 

마이크론 크기의 입자를 첨가 했을 때와는 다른 형태의 흔적이 관찰되었다. 

 

서 론 

 

물방울의 증발은 매우 기본적이면서도 자연적인 현상으로 생명공학 뿐만 아니라 

여러 기술적 분야에 응용되기 때문에 많은 관심을 받아왔다. 물방울의 증발에는 

표면 효과, 열 전달, 확산, 접촉선의 불안정, 대류 등과 같은 복잡한 물리 현상이 

일어난다. 증발은 또 microfluidic 장치, 표면의 자정현상, 연소 장치에서의 화재방지 

같은 현대적 응용에 매우 민감한 인자로 작용하고 있다. 기본적인 증발현상에 대한 

연구로는 소수성과 친수성 표면에서 순수 액체에 대한 증발 연구가 주로 되어 

왔으며 혼합된 액체에 대해서도 많은 연구가 되어있다.  

자연현상에서는 커피자국이나 물이 증발한 후 더러운 흔적들이 관찰되므로 왜 

그런 자국이 생기는지에 대한 기본적인 연구도 많이 되었다. 그러나 이런 물방울 

자국을 연구하는 대부분의 경우에는 그 과정을 조사하기 위하여 마이크론 크기의 

입자들을 첨가했는데 이런 입자들이 증발 과정에 영향을 미쳤을 수도 있다. 

 
1 이 논문은 2017학년도 한국외국어대학교 학술연구비 지원에 의하여 이루어진 것임. 
2 한국외국어대학교 자연과학대학 XX과 교수 
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본 연구에서는 마이크로 입자들을 첨가하지 않았으나 증류수를 사용하지 않고 

수돗물을 사용하여 그 속에 이미 첨가된 분자 크기의 극미세 입자들이 흔적을 

남겼으며 증발의 과정과 그 흔적은 마이크로 입자들이 첨가된 물방울과는 다른 

형태를 보이는 경우도 있었다. 

 

이론과 실험 

 

물방울은 접촉하는 표면의 성질에 따라 접촉각이 달라진다. 표면이 소수성일 때는 

접촉각이 크고, 친수성일 때는 작다. 그래서 소수성이 강한 연잎 표면에서는 동그란 

물방울 모양을 유지 한다. 증발하는 과정에서도 소수성 표면에서는 접촉각이 

줄어들며 증발하다가 일정 접촉각 이하에서는 반지름도 같이 줄어들며 증발한다. 

그래서 소수성 표면에서 증발할 때는 전체적인 모양이 유지된다. 친수성 표면에서는 

초기 반지름이 유지되고 접촉각이 줄어들며 증발하다가 일정 접촉각 이하에서는 

반지름도 같이 줄어들며 증발한다. 또 물속에 첨가된 입자들은 접촉각이 작아야 

접촉선에 붙잡히는 성질을 보이기 때문에 친수성 표면에서는 초기 접촉선을 따라 

외부에 흔적이 나타나고 소수성 표면에서는 접촉각이 끝까지 크기 때문이 중앙에 

모여서 나타난다고 알려지고 실제로 마이크로 입자를 첨가한 실험들에서는 그렇게 

나타났다.  

본 실험에서는 마이크로 입자를 첨가하지 않고 친수성 표면에서 실험하였더니 

마이크로 입자를 첨가한 실험결과와 비슷한 경우도 있었지만 확연히 다른 결과도 

나타났다. 그림 1 에서는 마이크로 입자를 첨가한 물방울과 비슷하게 초기 테두리에 

흔적이 생겼다. a) 는 처음 슬라이드 글라스에 물방울을 떨어뜨렸을 때의 모습이다.   

b), c), d) 로 진행하며 물방울에 반사된 조명 LED 의 모양이 퍼지며 물방울의 표면이 

만드는 볼록거울의 곡률이 커지는게 보인다.  e), f) 에서는 물방울이 없어지기 직전의 

모습과 다 증발한 후에 테두리에만 흔적이 나타난 게 보인다. 그림 2 에서는 a), b) 
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까지는 그림 1 과 비슷한 형태를 보이다가 c), d) 에서는 접촉선에 잡히지 않았던 

입자들이 중앙에 모이는게 보인다. 그러다가 e), f) 에서  

 

 

 

                   

a)                                         b) 

 

                   

c)                                         d) 

 

                   

              e)                                         f) 
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그림 1. 테두리에만 입자가 모인 물방울의 흔적  

 

 

 

                    

a)                                            b) 

 

                    

c)                                            d)   

 

                    

e)                                            f) 

 

그림 2. 일부는 테두리에 일부는 중앙에 입자가 모인 물방울 흔적 
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a)                                         b) 

 

                 

c)                                         d) 

 

                 

e)                                        f) 

 

그림 3. 일부는 테두리에 모이고 일부는 중앙에 모였다가 마지막에 테두리의 

입자들이 중앙으로 모이는 물방울 흔적 
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마르기 직전과 마른 후의 영상에서 중앙 부근에 흔적을 남긴다. 그림 3 에서는 

그림 2 와 c), d) 까지는 비슷한 과정을 보이다가 테두리에 모였던 입자들이 e), f) 

에서는 마지막 순간에 중앙으로 끌려와서 중앙에만 흔적을 남겼다.   

 

결과와 토론 

 

그림 1 에서는 분자 크기의 극미세 입자만 첨가된 본 실험결과와 마이크로 

입자를 첨가한 다른 실험들과 비슷한 결과를 보였다. 그림 2 에서는 극미세 

입자들이 다 테두리에 잡히지 않고 물방울 속에서 대류하고 있다가 물의 양이 

줄어들어 밀도가 높아지니 중앙부분에 보이기 시작한다. 이는 극미세 입자의 

경우 접촉각이 작아져도 접촉선에 다 잡히지 않음을 보여준다. 그림 3 은 아주 

흥미로운 결과다. 한번 접촉선에 잡혔던 극미세 입자들이 증발의 마지막 순간에 

중앙으로 끌려온다는 사실이다. 이는 지난번 실험에서 증발의 마지막 순간에 

접촉선 근처에서 물방울의 두 접촉면, 공기와의 접촉과 유리표면과의 접촉, 이 

만드는 간섭무늬가 생길 정도로 마지막 순간까지 접촉선에 물이 존재한다는 

사실로 설명이 된다. 마지막까지 접촉면을 이루던 물이 증발하기 전 표면장력에 

의해 중앙으로 끌려 들어감을 알 수 있다. 증발의 속도에 영향을 주는 주위의 

습도나 온도에 따라 결과가 달라질 수도 있으므로 표면의 세척이나 염색 등에 

응용하기 위해서는 더 많은 연구가 필요하다. 
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확산지배반응에 있어서 반응자리의 표면곡률이 

화학반응속도에 미치는 영향1

 

 

은창선2

 

요약: 본 논문에서는 확산지배반응에 있어서 반응물의 반응자리가 놓여져 있는 표면의 구부러진 

정도에 따라 화학반응속도가 어떻게 달라지는지에 관한 최근 연구결과들을 모아 고찰해보고자 한다. 

 

서 론 

 

용액 내에서의 화학반응은 반응에 참여하는 반응물들이 서로 가깝게 이동하여, 

반응자리들이 서로 만나게 되면 일어나게 된다. 특히, 가깝게 이동하는 과정에 

있어서 가장 보편적인 매커니즘이 확산이며, 확산에 의해 반응자리들이 

만나자마자 반응이 즉각적으로 진행되어 생성물들을 만드는 화학반응을 

확산지배반응이라고 부른다.[1]   

반응속도론적 관점에서 이러한 확산지배반응에 영향을 미치는 요소들로는 여러 

가지가 있으며, 반응물들과 직접적으로 관련된 요소들로는 반응물들의 확산속도, 

반응물들간의 상호작용, 반응물들이 가지는 기하학적 구조 등이 있으며, 

외부적인 요소들로는 온도, 부피, 압력 등이 반응조건들이 있을 수 있다. 

확산지배반응의 이론적 토대는 Smoluchowski 에 의해 최초로 제안되었으며, 

이후 관련된 수많은 이론 연구들이 수행되었으며, 특히 반응물의 기하학적 

구조가 화학반응속도에 미치는 영향을 연구하기 위해, Šolc-Stockmayer 모델[2], 

Berg-Purcell 모델[3] 등이 도입되었다.  

 
1 이 논문은 2019학년도 한국외국어대학교 학술연구비 지원에 의하여 이루어진 것임. 
2 한국외국어대학교 자연과학대학 화학과 교수 
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최근에는 반응자리가 위치하고 있는 표면의 곡률에 따라 화학반응속도가 어떻게 

달라지는지에 관한 이론 연구가 수행되었으며, 이 과정에서 CRS (curved 

reactive surface) 모델이 제안되었다.[4-5] 

본 논문에서는 CRS 모델을 중심으로 한 반응 표면의 곡률과 화학반응속도간의 

상관관계에 대한 최신 연구결과들에 대해 논의해보고자 한다.   

 

모 델  

 

1. 단순화된 이분자 확산지배반응 모델 

이분자 확산지배반응 모델(diffusion-limited bimolecular reaction)은 두 개의 

반응물들이 확산에 의해 이동하다가 일정한 거리 범위 안에 들어오면 바로 

화학반응이 일어나는 모델로서, Smoluchowski 가 제안한 수학적 모델이다. 본 

논문에서 다루고자 하는 주제는 표면 곡률이 화학 반응에 미치는 영향이기에, 

표면 곡률이 관여되어야 하는 부분을 제외한 나머지 부분들에 대해서는 논의의 

편의를 위해, 모델을 단순화 시킬 수 있다. 구체적으로 두 개의 반응물 A, B 에서 

A 는 표면을 가지는 부피가 있는 반응물이고, B 는 부피가 없는 점 입자 (point-

like particle)라고 가정할 수 있으며, 또한 A 는 좌표공간상에 고정되어 있고, B 는 

확산을 통해 이동하여 A 와 반응한다고 생각할 수 있다. 또한 시간의 의존성을 

배제하기 위해, 이 모델에서는 정상상태(steady-state)를 가정할 수 있다. 

이러한 상황하에서, A 주변의 B의 농도는 다음과 같이 확산방정식으로 기술된다.  

 

여기서,  는 B 의 확산 계수이고, 는 위치 에서의 B 의 농도이다.  

그리고 A 표면 위의 반응자리에서의 B의 농도는 화학반응으로 인해 0이 되어야 하며, 

그 밖의 A 표면 위에서는 화학반응이 일어나지 않는다고 가정한다. 또한 B 가 

A 로부터 멀리 떨어져 있을 때는 화학반응이 일어나지 않기 때문에, B 는 일정한 
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농도를 가진다고 가정할 수 있다. 이러한 경계조건을 가지고 위의 미분방정식을 풀게 

되면, B의 농도를 결정할 수 있다. 그리고 화학반응속도는 A 표면의 반응자리에서의 B 

농도의 선속(flux)를 통해 계산할 수 있다. 그러나, 이렇게 단순한 모델이라 하더라도, 

일부 제한된 몇몇 경우를 제외하고는 이론적으로 화학반응속도를 직접 계산하기는 

어렵고, 컴퓨터 시뮬레이션이나 수치해석적 방법을 이용해야 한다.  

이론적으로 화학반응속도를 정확히 계산할 수 있는 경우들 중 하나는 A 의 구조가 

구형이고, A 의 모든 표면이 반응자리인 경우로서, A 의 반지름이 RA 라고 할때, 

화학반응속도는 가 되며, 이를 Smoluchowski 속도상수라고 부른다.[6] 또 

다른 이론적으로 잘 알려진 경우로는 평면 위에 반지름이 RA 인 디스크 모양의 

반응자리가 놓여져 있을 때이며, 이때 화학반응속도는  가 되며, 이를 Hill 

속도상수라고 부른다.[7] 

 

2. 곡률 효과와 CRS 모델 

곡률 효과에 대한 기본적인 이해를 위해, 반응자리의 면적은 같지만 곡률이 다른 두 

경우에 있어서의 화학반응속도들을 비교해 볼 수 있다. 예를 들어, 반응자리가 반지름 

1/2 인 구 전체 표면을 덮고 있을 때, 반응자리가 차지하고 있는 면적은 π이며, 

반응자리가 평면 위의 반지름 1 인 디스크 형태로 있을 때의 면적 또한 π이다. 그러나 

이 두 경우에 있어서, 확산지배반응의 화학반응속도는, 전자는 2πD 이고, 후자는 

4D 가 되어, 이는 같은 면적을 가지는 반응자리라 하더라도 놓여져 있는 표면의 

곡률에 따라 반응속도가 달라짐을 의미한다.  

최근에는 곡률에 따라 달라지는 화학반응속도를 체계적으로 연구하기 위해, 

CRS 모델이 제안되었으며, 이 모델을 통해 반응자리에서의 화학반응속도가 표면의 

곡률이 바뀜에 따라 어떻게 달라지는지를 이해할 수 있게 되었다.[4-5] 이 모델에서도 

앞서 소개한 바와 같이 이분자 확산지배반응을 고려하고 있으며, A 는 표면을 가지는 

구형의 반응물이고, B 는 점 입자의 반응물로 가정하고 있다. 그리고 여기서, 
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구형에서의 표면 곡률 κ는 곡면의 주곡률 (principal curvature)로 정의하고 있으며, 

따라서 구형의 반지름을 R이라고 할 때, κ=1/R이 된다.  

그림 1 은 반응자리 면적이 π인 경우로서, 표면의 곡률 변화에 따라 화학반응속도를 

구한 것이다. 여기서 화학반응속도는 κ=2 일 때의 화학반응속도에 의해 

규격화(normalized) 되어 있다.[5] 즉, κ=2 일 때, 화학반응속도는 1 이 된다. 그리고 

κ=0 일 때, 반응자리는 평면 위의 디스크에 해당하며, κ=2 일 때는 전체 구면에 

해당되며, 0<κ<2 인 경우에는 구형캡(spherical cap)에 해당된다. 또한 그림 1 에서 

(1)과 (4)에 해당하는 붉은 색 점들은 앞서 언급되었던 Hill 속도상수와 

Smoluchowski 속도상수에 해당된다. 이 밖의 그림 1 에서의 모든 값들은 

유한요소방법(Finite Element Method, FEM)을 이용하여 수치해석적으로 구한 

값들이다.  

 

 

그림 1. 반응자리 면적이 π인 경우에 있어서, 곡률 κ에 따른 규격화된 

화학반응속도 (normalized rate constant) 
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그림 1 에서 나타난 바와 같이, 주어진 반응자리 면적에 대해 최대값의 

화학반응속도를 주는 곡률은 κ~1.6 이며, 이 때 최대값은 1.06 에 해당된다. 

그리고, 이 경우에는 반응자리가 ~63% 정도의 구면을 뒤덮고 있으며, 이때 

반응자리 면적을 결정해주는 특성 각도(characteristic angle)는 ~105˚에 

해당한다.  

이 모델을 통해 새롭게 알 수 있었던 사실은 (1) 모든 표면이 반응자리로 뒤덮여 

있는, 곡률이 가장 큰 반응물의 경우보다, 이보다 좀 더 큰 반응물의 크기를 

가지며 반응자리가 63%만 뒤덮여 있는 경우가 더 큰 화학반응속도를 가진다는 

사실과 (2) 1 <κ< 2 인 구간 (특성 각도가 60˚와 180˚사이)에서는 대략적으로 

규격화된 화학반응속도가 1 이 된다는 사실로, 이 영역에서는 곡률 변화가 

반응속도에 크게 영향을 미치지 않는다는 점이다. 그리고 이와 같은 특징이 

나타나는 이유는 곡률 변화와 관련된 두 가지 상반된 효과가 동시에 나타나기 

때문이며, 즉 곡률이 증가할수록, B 가 A 의 반응자리로 여러 가지 각도에서 

접근이 가능하여 화학반응속도가 증가하게 되는 노출효과(exposure effect)와 

또한 A 의 반응자리가 공간상에서 모여지고 집중화되어, A 의 반응자리내의 자체 

경쟁이 증가하게 되어, 화학반응속도가 줄어들게 되는 경쟁효과(competition 

effect)가 동시에 존재하게 된다. 따라서, 이 두 개의 상반된 효과로 인해, 

곡률이 1<κ<2 인 상황에서 화학반응속도가 최대가 되는 곡률이 나타나게 된다.  

 

이 론  

 

CRS 모델과 더불어 이 모델에서의 수치해석적 결과들을 쉽게 묘사할 수 있는 

수학적인 곡률 이론이 최근에 개발되었다.[5] 이 이론의 기본적인 아이디어는 

CRS 모델에서 나온 특징들을 토대로 수치적으로 화학반응속도를 묘사할 수 

있는 다항식을 찾아내는 것이다. CRS 모델에서 도출된 기본적인 결과들은 

주어진 반응자리 면적(πa2) 대하여, (1) κ=0 일 때는 화학반응속도가 Hill 
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반응속도가 되어야 하며, (2) κ가 최대값(κmax=2/a)일 일 때는 Smoluchowski 

반응속도가 되어야 하며, (3) 0<κpeak<κmax 사이에서는 화학반응속도가 최대값이 

되는 곡률 κpeak 가 존재해야 한다는 것이다. 이 세 가지 조건을 만족시키는 

화학반응속도 k 의 가장 간단한 다항식 형태는, κ에 관한 2 차 방정식으로 k = 

ακ2 + βκ + γ 로 주어지며, 미정계수 α, β, γ는 위의 조건들 (1)-(3)으로부터 

결정할 수 있다. 따라서, B 의 확산계수, 반응자리의 면적, 화학반응속도가 

최대화되는 곡률이 각각, D, πa2, κpeak 로 주어진다고 할 때, 화학반응속도 k 는 

다음과 같이 주어진다.  

 

Smoluchowski 반응속도로 규격화된 화학반응속도 는 다음과 같이 주어진다.  

 

κpeak 는 이론식 를 그림 1 의 수치해석적으로 얻어진  값을 비교함으로써, 

결정할 수 있으며, 이를 통해 결정된 κpeak 는 1.5 이다. 최종적으로, 

이론으로부터 계산된  값 (점선)과 수치해석적으로 계산된  값(실선)은 그림 

2 를 통해 비교가능하며, 곡률 이론으로부터 얻은 식이 곡률 효과를 잘 묘사하고 

있음을 확인할 수 있다.  
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그림 2. 반응자리 면적이 π인 경우에 있어서, 곡률 이론(점선)과 

수치해석적(실선)으로 구한, 곡률 κ에 따른 규격화된 화학반응속도 

 

 

곡률 이론의 응용  

 

CRS 모델을 통해 개발된 곡률 의존 확산지배반응 이론은 곡률이 고려되어야 

하는 다른 화학반응모델에도 적용이 가능하다.[5] 여기서는 곡률 이론이 어떻게 

다른 모델들에 적용 가능한지 알아보기 위해, 하나의 반응자리가 구면 위에 

존재하는 모델인 Šolc-Stockmayer 모델과 여러 개의 반응자리가 존재하는 

모델인 Berg-Purcell 모델을 통해 알아보고자 한다.  

 

1. Šolc-Stockmayer 모델 

Šolc-Stockmayer (SS) 모델은 구면 위에 존재하는 구형캡 모양의 반응자리가 

반응면적 0 에서 전체 구면 면적으로 바뀔 때, 화학반응속도가 어떻게 
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달라지는지를 연구하는데 사용된 모델이다. SS 모델과 CRS 모델은 모두 구면 

위의 디스크 모양인 반응자리를 기반으로 한 모델들로서, 두 개의 모델에서 각각 

규격화된 화학반응속도들인  와 는 다음과 같이 서로 연관이 된다.  

 

여기서,  는 반응자리의 면적을 규정하는 특성 각도로서, 와 곡률 는 

로 연관된다. 이 모델에서  는 0 에서부터 π까지의 값을 

가질 수 있다. 그리고 위의 연관식으로부터 곡률 이론에서의 는 다음과 

같이 계산될 수 있다. 

 

Traytak 은 SS 모델에 있어서 화학반응속도의 값들은 무한 연립방정식을 풀어 

얻을 수 있으며, 또한 수치적으로 계산될 수 있음을 보였다.[8] 그림 3 은 

화학반응속도에 대해, Traytak 에 의해 정확히 계산된 값과 곡률 이론을 통해 

얻어진 값을 비교한 그림으로, 곡률 이론을 통해서 얻은 값도 상당히 정확한 

계산값을 주는 것을 확인할 수 있다.  
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그림 3. SS 모델에 있어서 곡률 이론(실선)과 Traytak 의 무한 

연립방정식(점선)을 통해 얻은, 규격화된 화학반응속도들에 대한 비교 

 

2. Berg-Purcell 모델 

Berg-Purcell (BP) 모델은 구면 위에 구형캡 모양의 반응자리들이 무작위적으로 

분포되어 있을 때, 화학반응속도에 대한 모델이다. 이 모델은 특히 구형의 세포

막 위에 여러 개의 수용체들이 놓여져 있을 때, 이들 수용체들과 리간드 사이의 

화학반응속도를 이해하는 데 활용될 수 있는 모델이다. Berg와 Purcell은 정전기

학 이론과 화학반응속도 이론 사이의 수학적 유사성으로부터, 반응자리의 반지름 

a, 반응자리의 개수 N, 반응자리가 놓여져 있는 구의 반지름 R로부터 화학반응

속도 에 관한 다음과 같은 근사식을 얻었다.  
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여기서, 은 Smoluchowski 속도상수로서, 이다. 이 근사식은 Shoup 과 

Szabo 의 유효 매질 접근방법(effective medium approach)를 통해 동일한 

형태로 얻을 수 있으며 [9], 유효 매질 접근방법은 이후에 Zwanzig [10]와 

Berezhkovskii et al. [11]에 의해 더욱 발전하였고, 특히 Berezhkovskii et al. 

[11]는 컴퓨터 시뮬레이션의 결과와 결합하여 BH (Boundary 

Homogenization)이론을 만들어, 다음과 같은 화학반응속도식 을 

제안하였다.   

 

여기서, 는 전체면적에서 화학반응면적의 비율을 나타낸 것으로,  로 

계산된다.  

위의 이론들과 마찬가지로, 곡률 이론을 바탕으로 BP 모델에 대한 

화학반응속도식 를 다음과 같이 구할 수 있다. [5] 

 

그림 4 는 반응자리가 놓여져 있는 구의 반지름이  이고, 반응자리의 반지름이 

 인 경우에 있어서, 반응자리 개수 에 따라, 

Smoluchowski 속도상수 로 규격화된 화학반응속도를 나타낸 것이다.  
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그림 4. BP 모델에 있어서 BP 이론 (실선), BH 이론(점선), 곡률 이론(대쉬)을 

통해 계산된, 규격화된 화학반응속도들에 대한 비교 

 

그림 4 에서 보여지듯이, BH 이론과 곡률 이론에 따라 계산된 규격화된 

화학반응속도들이 서로 매우 유사한 값을 가지는 것을 확인할 수 있고, 따라서 

곡률 이론이 BP 모델에 대해서도 직접적으로 활용될 수 있음을 보여준다.  

 

결 론 

본 논문에서는 반응물의 표면 곡률이 화학반응에 미치는 영향에 대해 최근 연구 

동향 및 결과들을 중심으로 논의하였다. 곡률의 영향을 정량적으로 이해하기 

위해, CRS 모델이 도입되었으며, 이에 대한 영향을 수학적으로 묘사하기 위해 

곡률 이론이 제안되었다. 그리고 이 곡률 이론으로부터 구면 위에 하나의 

반응자리 또는 여러 개의 반응자리가 있는 경우에도 화학반응속도를 비교적 

정확하게 구할 수 있는 이론식들을 도출해낼 수 있음을 확인하였다.  
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텍스트 데이터 분석을 위한 신경망 기법 적용1 

 

김문희2 · 강기훈3 

 

요약  : 일반적으로  순차  데이터라고  함은  연속성을  갖고  있는  데이터를  말한다 . 

비정형  데이터의  대표적인  종류로는  텍스트  데이터가  있는데 ,  이러한  텍스트나  대화  

형식의  데이터도  앞에  나온  단어의  의미를  알아야  뒤에  따르는  단어나  문맥의  

의미를  알  수  있다는  점에서  하나의  순차  데이터이다 . 지금까지  텍스트  데이터와  

같은  순차  데이터를  분석하는  많은  기법들이  소개되었는데 , 본  논문에서는  그  

중에서도  신경망  기법들에  초점을  맞춰  1d CNN, LSTM, BiLSTM, C-LSTM 의  4 가지  

방법을  이용하여  IMDb 영화  리뷰  데이터를  2 개의  클래스로  분류하여  기법들의  

성능을  정확도와  분석  시간  소요  관점에서  비교해  보았다 .   

 

1. 서 론 

 

기계학습(machine learning) 분야에서 신경망(neural network)의 도입은 

심층학습(deep learning)의 발달을 불러왔다. 심층학습은 대량의 데이터, 기술을 

활용하여 심층신경망(deep neural networks) 알고리즘을 기반으로 하는 예측 

알고리즘을 구현한다. 본 논문에서는 순차 데이터(sequence data)를 분석하기 

위한 4 가지 신경망 기법들에 관하여 서술한다. 

일반적으로 순차 데이터라고 함은 연속성을 갖고 있는 데이터를 말한다. 시간에 

따른 자료의 변동을 기록한 시계열 자료가 순차 데이터에 포함된다. 순차 

데이터가 수치형으로 기록되어 있다면, 분석에 바로 사용이 가능한 정형 

데이터이다. 이와 반대로, 비정형 데이터의 대표적인 종류로는 텍스트 데이터가 

있는데, 이러한 텍스트나 대화 형식의 데이터도 앞에 나온 단어의 의미를 알아야 

뒤에 따르는 단어나 문맥의 의미를 알 수 있다는 점에서 하나의 순차 

데이터이다. 

심층학습에서 순차 데이터 분석을 위해 고안된 신경망 기법으로는 널리 알려진 

순환 신경망(recurrent neural network, RNN)이 있다. RNN 에서는 은닉 층의 

상태를 저장하기 위해 출력이 귀환되는 연상 메모리와 같은 구조를 가지고 있다. 

하지만 이러한 RNN 에는 학습 시 먼 과거의 데이터 정보까지 학습하는 구조로, 

이 과정에서 반복되어 곱해지는 순환 가중치에 의해 손실 함수의 기울기가 

기하급수적으로 작아지는 문제(vanishing gradient problem)가 발생한다. 이러한 

경사 소실 문제는 장단기 메모리 셀이 도입된 신경망 기법(long short-term 

 
1 이 논문은 2019학년도 한국외국어대학교 학술연구비 지원에 의하여 이루어진 것임. 
2 한국외국어대학교 대학원 통계학과 석사과정 
3 한국외국어대학교 자연과학대학 통계학과 교수 
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memory, LSTM)이 어느 정도 해결하였다. 그러나 LSTM 의 복잡한 내부 형태로 

인해 규모가 큰 데이터에서 시간과 비용이 많이 소모된다는 단점을 갖고 있다. 

짧은 시퀀스 데이터의 경우, 합성 곱 신경망(convolutional neural network,  

CNN)을 이용할 수도 있다. 합성 곱 신경망은 이미지나 음성 인식 분야처럼 

다차원 배열로 이루어진 데이터 처리가 가능하여 많이 사용되었다. 하지만, 

CNN 은 RNN 처럼 메모리 셀을 가지고 있지 않고 필터가 추출해 내는 지엽적인 

특징을 분석하기 때문에 먼 과거의 정보를 학습할 수 없어 긴 텍스트 분석에는 

적합하지 않다는 단점이 있다. 하지만, 짧은 시퀀스 데이터의 경우에는 추출된 

지엽적인 데이터의 특징이 전역적인 데이터의 특징과 유사하므로, 1d CNN 의 

성능이 나쁘지 않다. 

이러한 RNN 과 CNN 의 단점을 보완하기 위해 합성 곱 순환 

신경망(convolutional recurrent neural network, CRNN) 기법이 도입되었다. 

이는 CNN 과 RNN 의 결합 형태의 모형으로, 시퀀스의 특징을 추출하여 압축한 

후 순환 신경망에 의해 데이터를 분석하는 형태를 가진다. 이에 CRNN 을 

이용하면 LSTM 의 단점인 시간과 비용 소요 절감에 효과가 있을 것이라 

예상한다. CRNN 역시 영상 데이터 분석과 같은 분야에서 이용이 되고 있으나, 

짧은 텍스트와 같은 데이터에 적용해 볼 만한 의의가 있다고 생각한다. 이 

신경망 기법에서 RNN 층 대신에 LSTM 층을 쌓은 모델을 convolutional long 

short-term memory (C-LSTM)라고 한다.  

본 논문의 목적은 사용자들의 서비스 후기와 같은 짧은 시퀀스를 가지는 두 

가지의 텍스트 데이터를 CNN, LSTM, Bidirectional LSTM, C-LSTM 의 네 

기법들을 이용하여 2 개의 집단으로 분류 분석한 후, 각 모형들의 성능을 

정확도와 시간소요 관점에서 비교하는 것이다. 

 

2. 텍스트 데이터 분석을 위한 신경망 기법 
 

일반적인 완전 연결 신경망(FNN)에 의해서 분석을 진행하게 되는 경우, 훈련에 

의해 단순하게 정확도를 높일 수는 있다. 하지만, 임베딩(embedding)된 

데이터가 같은 위치의 셀에 동일한 단어의 특징을 갖고 있지 않으므로 ‘시퀀스 

데이터 분석’의 의미에서는 적합하지 않다. 훈련된 FNN 은 훈련 데이터에 

정확도가 높을 수는 있으나, 후에 다른 데이터에 적용하게 되면 과적합의 이유로 

결과가 매우 안 좋을 수 있다. 이에 시퀀스를 고려할 수 있는 모형을 이용해야 

한다. 시퀀스를 고려할 수 있는 분석 모형으로는 1 차원 CNN, RNN, LSTM 등이 

있다. 

 

 

 

2.1 1 차원 합성 곱 신경망  
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CNN은 신경망에서 최소 한 번 이상 일반적인 행렬 곱 대신 합성 곱을 사용한다. 

합성 곱(convolution)이란 두 함수의 곱으로, 수식으로 표현하면 다음과 같다. 

 

s(t) = (𝑥 ∗ 𝑤)(𝑡) =   ∫ 𝑥(𝑎)𝑤(𝑡 − 𝑎)𝑑𝑎
∞

−∞

 

s(t) = (𝑥 ∗ 𝑤)(𝑡) =   ∑ 𝑥(𝑎)𝑤(𝑡 − 𝑎)

∞

𝑎=−∞

 

 

CNN 은 다른 신경망과 마찬가지로 입력 계층, 출력 계층 사이에 여러 은닉 

계층으로 구성되어 있다. 이 은닉 계층은 합성 곱 계층과 풀링(pooling)계층으로 

이루어져 있다. 합성 곱 연산을 수행하기 전에 출력 크기를 조정하는 목적으로 

입력 데이터 주변을 특정 값으로 채우는 패딩(padding)을 진행한다. 그 후 합성 

곱 계층에서 합성 곱 연산을 처리하게 된다. 이 연산은 필터(혹은 커널)가 입력 

특징 맵(input feature map)을 stride에 따라 일정 간격으로 이동해가며 적용되며 

그 결과는 출력 특징 맵(output feature map)으로 나타난다. 

풀링 계층에서는 합성 곱 계층을 지난 특징 맵의 공간을 줄이는 연산이 

진행된다. 최대 풀링(max pooling)과 평균 풀링(average pooling)등이 존재하며, 

대상 영역에서 최댓값 혹은 평균값을 추출한다. 

 

 
[그림 1] 필터 크기가 5 인 1 차원 합성 곱 신경망의 도식 

 

합성 곱 신경망은 계층 사이에는 입체적인 데이터가 흐른다는 점 때문에 

완전연결 신경망과는 다르게 일반적으로 2 차원 이상의 데이터를 다루는 데에 
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최적화 되어있다고 알려져 있다. 하지만, 1 차원의 합성 곱 신경망의 경우 [그림 

1]과 같은 아이디어로 짧은 시퀀스의 텍스트 데이터를 연산할 수 있다. 이 

경우에 최대 풀링 사용으로 시퀀스의 전역적인 특징 추출 가능하다 (Collobert 

등, 2011). 또한, Denil 등(2014)과 Kalchbrenner 등(2014)에 의해 시퀀스 

베이스 모델에 CNN 이 사용 가능함이 알려져 있다. 

짧은 시퀀스라 강조함은 필터의 위도우 안에 담긴 단어의 지엽적인 특징 추출로 

출력 특징 맵을 만들기 때문에 먼 시퀀스, 즉, 과거의 정보를 고려한 학습이 

어렵기 때문이다. 이러한 특징 때문에, CNN 은 정보가 넓게 분포되어 있는 긴 

텍스트 데이터를 분석하기에는 적절하지 않다. 

 

2.2 장단기 기억 구조 

 

CNN 과 같은 일반적인 신경망은 입력 층과 출력 층이 한 방향으로 흐르는 

feedforward 신경망이었다면, 순환 신경망(recurrent neural network, RNN)은 

입력을 받아 출력을 만들고, 이 출력을 다시 입력으로 받는다. 시간 스텝에서 

순환 신경망의 출력은 이전 시간의 모든 입력에 대한 모수를 공유하는 함수이기 

때문에 RNN 은 소위 ‘기억장치’를 갖고 있다. 이러한 시간에 걸쳐 데이터의 

상태를 보존하는 신경망의 구성 요소를 메모리 셀(memory cell)이라고 한다. 

RNN 의 도식은 [그림 2]와 같다. [그림 2] 안에 ℎ𝑡와 𝑜𝑡를 수식으로 나타내면 

다음과 같다 

 

ℎ𝑡 = tanh (𝑊ℎ𝑡−1 + 𝑈𝑥𝑡 + 𝑏) 
 

𝑜𝑡 = 𝑠𝑜𝑓𝑡𝑚𝑎𝑥(𝑉ℎ𝑡 +  𝑏𝑜) 

 

[그림 2] RNN 의 도식 

 

하지만 RNN 학습 시, 먼 시퀀스까지 학습을 하는 과정에서 순환 

가중치(recurrent weight)가 반복되어 곱해지기 때문에 손실 함수의 기울기가 



52 

 
기하급수적으로 작아지는 경사 소실 문제(vanishing gradient problem)가 

발생한다. 이러한 문제를 해결하기 위해 고안된 것이 Hochreiter 와 

Schmidhuber (1997)의 장단기 메모리 셀을 이용한 신경망(long short-term 

memory, 이하 LSTM)이다. LSTM 의 핵심은 셀 상태(cell state)가 은닉 층과 

별개로 존재한다는 점이다. 이는 마치 컨베이어 벨트처럼 전체 연산 구조를 

통과해 지나는 수평선으로, 가벼운 선형 상호작용만 일으키며 내부의 정보 변화 

없이 지나간다. LSTM 은 이 셀 상태에 sigmoid 신경망 층과 요소별 곱셈 

연산으로 구성된 게이트(gate)를 이용하여 정보를 더하거나 지운다. 이러한 

게이트 구조가 RNN 에서 발생하는 경사 소실 문제를 막을 수 있다. LSTM 의 

게이트 구조에서 유닛의 피드백이 곱셈 연산이 아닌 덧셈 연산으로 계산되므로, 

가중치를 곱하다 보면 생기는 경사 소실 문제가 없는 것이다. LSTM 의 뉴런 

도식은 [그림 3]과 같다. 

 

 
[그림 3 LSTM 의 뉴런 도식 

 

LSTM 의 분석 과정이 실제 데이터에 어떻게 작용하는 지 도식을 그리면 [그림 

9]와 같다. 각 은닉 층의 LSTM 뉴런을 간단하게 원으로 대체하여 그렸다. 

하지만, LSTM 은 이러한 복잡한 구조로 인해 연산 과정에서 RNN 에 비해 

시간과 비용이 많이 소모된다는 보완점이 있다.  
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[그림 4] IMDb 데이터의 LSTM 분석 개요 도식 

 

2.3 양방향 장단기 기억 구조 
 

Bidirectional long short-term memory (BiLSTM)은 일반적인 LSTM 에서 

변형된 형태이다. 시퀀스 데이터에서 이전 정보뿐만 아니라, 이후 정보까지 

저장해서 활용할 수 있다면 더 좋은 성능을 기대할 수 있다는 점에서 

고안되었다. 그러므로 BiLSTM 은닉 층에는 전방향 상태 정보를 가지고 있는 

은닉 층과 후방향 상태 정보를 가지고 있는 은닉 층이 독립적으로 존재하고 

있다. 전방향으로 계산을 진행하는 것은 일반적인 LSTM 과 동일하다. 다만, 

후방향 은닉 층에는 전방향 은닉 층의 입력 값을 반대방향으로 넣고, 출력 층의 

값은 두 방향의 은닉 층에 모든 입력이 적용된 후에 계산한다는 점이 일반 

LSTM 과 차이점이다. 후방향 은닉 층만을 고려하여 계산한 경우에는 정확도가 

상당히 떨어지나, 전방향 은닉 층과 앙상블 형태로 고려하게 되면 데이터 전체의 

시퀀스를 학습함과 동시에 역방향 은닉 층에 의하여 데이터 트렌드도 고려할 수 

있게 되기 때문에 일방향의  LSTM 보다는 정확도가 높다. 

하지만 이미 복잡한 구조를 가진 LSTM 에서 물리적인 하나의 층에서 순방향과 

역방향의 은닉 층을 계산해야 하기 때문에 일반적인 LSTM 보다도 모수가 많아 

시간과 비용이 더 소모된다. 

 

2.3 합성 곱 장단기 기억 구조 신경망 
 

합성 곱 순환 신경망 (CRNN)은 새로운 알고리즘이 아니라, 단순히 합성 곱 

신경망 후에 순환 신경망을 거치는, 소위 ‘결합(stacked)’ 형태이다. CRNN 의 
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경우, 첫 은닉 층을 합성 곱으로 연산하기 때문에 이미지 캡션과 같은 컴퓨터 

비전 문제 해결에 주로 사용되었다 (Xu 등, 2015). 그 뿐만 아니라, 텍스트와 

같은 자연어 처리에서도 CRNN 의 시퀀스 베이스 모델이 이용 가능하다고 

연구되었다(Lai 등, 2015). 

CRNN 은 텍스트의 연속되는 특징을 합성 곱 층으로 추출한 후, 그 CNN feature 

결과를 다시 시퀀스를 가지는 입력 데이터로 보고 순환 신경망을 거쳐 출력 

값을 계산한다. 시퀀스를 가지는 데이터의 크기가 커서 순환 신경망을 

사용하기에 시간과 비용적인 부담이 있다면 이 기법이 대안이 될 것이다. 

본 논문에서는 합성 곱 층 후에, LSTM 층을 쌓은 합성 곱 장단기 기억 구조 

신경망(convolution long short-term memory, 이하 C-LSTM)을 이용한다. C-

LSTM 의 개괄적인 도식은 [그림 5]와 같다. C-LSTM 을 제안한 Zhou 

등(2015)의 연구에서는 합성 곱 층 후에 풀링이 없이 LSTM 층을 쌓는 분석을 

진행했었다. 하지만 풀링으로 특징 추출을 진행하는 것이 시간 절감에 더욱 

효과적일 것이기에 본 논문에서는 풀링이 있는 경우의 결과를 보고자 한다. 

 

 

[그림 5] C-LSTM with pooling 의 구조 도식 

 

3. IMDb 데이터를 통한 비교 
 

짧은 시퀀스의 텍스트 데이터들을 각 4 가지 알고리즘으로 분석한 후 결과를 

비교해 보고자 한다. 분석 대상 데이터는 IMDb 의 영화 리뷰 데이터이다. 각 

리뷰를 별점을 기준으로 0 점부터 3 점까지는 부정(negative), 7 점부터 

10 점까지는 긍정(positive)으로 나눈 IMDb 영화 리뷰들을 4 가지 알고리즘으로 

부정 또는 긍정으로 이분법적 클래스로 분류하고자 한다. 
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분석에서 시행하는 dropout 은 과대 적합(overfitting)을 막는 가장 간단한 

아이디어로, 각 레이어의 뉴런이 확률 p 를 가지는 베르누이 분포를 따른다는 

가정 하에 시행된다. 즉, 랜덤하게 뉴런을 제거하고 분석을 시행하는 것이다. 이 

분석을 통해, LSTM 과 BiLSTM 이 같은 환경 하에서 분석할 때 이론과 동일하게 

분석 시간이 많이 소요되는 지, C-LSTM 이 효과적으로 분석시간을 절감하는지 

알아보고자 한다. 분석은 python 에서 tensorflow backend 로 keras 를 

이용하였고, NVIDIA GTX 1050 gpu 를 사용하였다. 

분석 결과는 2 가지 척도로 확인할 수 있다. 첫 번째는 정분류율을 계산한 

정확도(accuracy)이고, 두 번째는 손실함수를 계산한 손실(loss)다. 본 

논문에서는 분류에 관한 결과를 볼 것이므로, 정확도에 초점을 맞추어 서술을 

진행하였다. 

먼저 알고리즘들의 성능을 비교하기 위해, train 데이터 25,000 건, validation 

데이터 15,000 건, test 데이터 10,000 건으로 나누었다. 리뷰의 단어 개수의 

평균은 224.05, 표준편차는 164.14 다. 이에 하나의 리뷰에서 시퀀스를 300 개의 

단어까지만 고려하였다. 그러기에 단어가 300 개 미만인 리뷰는 각 벡터의 

요소를 0 으로 패딩하였고, 단어가 300 개 초과인 리뷰는 자동적으로 잘리게 

설정하였다. 

텍스트 데이터를 분석하는 것이 주된 목적이므로, 레이어를 쌓기 전에 시퀀스에 

대한 임베딩을 진행하여야 한다. 미리 학습된(pre-trained) 임베딩을 

고려하였으나, validation 데이터에 대한 정확도가 낮아져 데이터에 맞춘 keras 

임베딩 레이어를 이용항려 학습을 진행하였다. 미리 학습되어있는 임베딩이 

아니라, keras 의 임베딩 레이어를 이용하면 다른 신경망 레이어와 동일한 

방법으로 각 데이터에 맞춰 손실함수를 줄이는 방향으로 학습하기 때문에 

데이터 맞춤이라고 볼 수 있다. 따라서 미리 학습된 임베딩보다 정확도가 

좋아지게 되는 것이다. IMDb 데이터의 경우, 일반적으로 사용하는 단어보다 특정 

분야에 관한 단어들이 주를 이루므로 보편적인 단어의 연계성을 미리 학습한  

임베딩보다는 계속 학습하여 수정되는 keras 임베딩이 적합하다고 판단하였다. 
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임베딩 차원은 100 으로 고려하였고, 임베딩을 위해 고려한 최빈 단어 개수는 

5000 개다. 이 과정을 그림으로 표시하면 [그림 6]과 같다. 

 

 

 

 

 

 

 

[그림 6] Pre-

processing 의 도식 

 

또한 4 개의 알고리즘 비교를 위해 물리적으로 쌓는 레이어의 개수를 동일하게 

지정하였다. C-LSTM 은 CNN 레이어 이후에 RNN 레이어를 거쳐야하기 때문에 

최소 2 개 이상의 레이어를 가져야 한다. 따라서 1d CNN, LSTM, biLSTM, C-

LSTM 모두 2 개의 레이어를 고려하였다. 각 신경망 레이어의 입력 노드는 

128 개로 고려하였고, 과대 적합을 막기 위해 dropout 의 p를 0.5 의 값으로 

진행하였다. LSTM 기반의 모델에서는 순환 dropout 의 p또한 0.5 의 값으로 

지정하였다. CNN 레이어가 존재하는 경우, 커널의 크기는 5 로 지정하였고, 

활성화 함수는 rectified linear unit (ReLU)를 이용하였다. CNN 레이어 후에 

풀링 레이어를 거치는 경우에 풀링은 커널의 크기 3 인 최대 풀링(max 

pooling)을 진행하였다. 출력 될 클래스는 negative 의 경우 0, positive 의 경우 

1 이다. 따라서 출력 레이어의 활성화 함수는 sigmoid 를 이용하였다. 모델의 

optimizer 는 RMSprop 를 이용, 손실 함수는 binary crossentropy 를 사용하여 

15 번의 epoch 학습을 진행하였다.  

 

3.1 1d CNN 

 

1d CNN 분석을 진행한 모델의 구조와 각 레이어에 따른 모수의 개수는 아래 

[표 1]과 같다. 1d CNN 모델의 15 번의 epoch 에 대한 결과를 그래프로 

나타내면 [그림 7]과 같고, 소요 시간은 122.03 초이다. 
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[표 1] 1d CNN 구조와 모수 개수 

Layer type 
 

Output Shape Parameter number 

Embedding (None, 300, 100) 500000 

Conv1D (None, 296, 128) 564128 

MaxPooling1D (None, 98, 128) 0 

Dropout (None, 98, 128) 0 

Conv1D (None, 94, 128) 82048 

Global MaxPooing1D (None, 128) 0 

Dropout (None, 128) 0 

Dense (None, 1) 129 

Total parameters : 646,350 
 

 

 

[그림 7] 1d CNN 결과 

 

3.2 LSTM 

 

LSTM 분석을 진행한 모델의 구조와 각 레이어에 따른 모수의 개수는 아래 [표 

2]와 같다. LSTM 모델의 15 번의 epoch 에 대한 결과는 [그림 8]과 같고, 소요 

시간은 10,409.41 초이다. CNN 과 비교해 봤을 때, 모수의 수도 늘어나고 확실히 

분석 소요시간이 긴 것을 알 수 있다.  
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[표 2] LSTM 구조와 모수 개수 

Layer type 
 

Output Shape Parameter number 

Embedding (None, 300, 100) 500000 

LSTM (None, 300, 128) 117248 

LSTM (None, 128) 131584 

Dense (None, 1) 129 

Total parameters: 748,961 
 

 

 

 

[그림 8] LSTM 결과 

 

3.3 BiLSTM 

 

이론적으로 BiLSTM은 순방향과 역방향의 은닉 층을 함께 계산하므로, 하나의 

레이어를 지날 때 두 은닉 층을 가지고 있는 형태이지만, 본 논문에서는 물리적

으로 레이어를 2개를 쌓은 형태의 4 모형들의 비교를 진행하고 있으므로, 이 경

우에 BiLSTM은 4개의 은닉 층을 갖고 있다고 할 수 있다. 두 은닉 층을 동시에 

고려하기 때문에, BiLSTM 레이어를 지날 때 출력 값의 모양이 위의 단일 LSTM 

모델과는 차이가 있다. 또한 모수의 개수도 다른 모델보다 확연하게 많은 것을 

확인할 수 있다. BiLSTM 모델의 15번의 epoch에 대한 결과를 그래프로 나타내

면 [그림 9]와 같다. 단방향 LSTM보다 성능은 더 좋으나, 분석 소요시간이 약 

2배로 늘어났다. 위의 1d CNN과 비교해 보면, 동일한 환경에서 분석시간은 약 
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170배로 늘어났고, validation 데이터의 정확도는 1%p 높게 나타났다. 

 

[그림 9] BiLSTM 결과 

 

3.4 C-LSTM 
 

C-LSTM 분석에서는 CNN 레이어 이후에 max 풀링 레이어를 거쳐 특징 추출

을 진행한 후 LSTM 레이어를 삽입하였다. 풀링이 있는 C-LSTM 분석을 진행

한 모델의 구조와 각 레이어에 따른 모수의 개수는 아래 [표 3]과 같다. 풀링 레

이어가 있는 C-LSTM 모델의 15번의 epoch에 대한 결과를 그래프로 나타내면 

[그림 10]과 같다. 

 

[표 3] C-LSTM with pooling 구조와 모수 개수 

Layer type 
 

Output Shape Parameter number 

Embedding (None, 300, 100) 500000 

Conv1D (None, 296, 128) 64128 

MaxPooling1D (None, 59, 128) 0 

Dropout (None, 59, 128) 0 

LSTM (None, 128) 131584 

Dense (None, 1) 129 

Total parameters: 695,841 
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[그림 10] C-LSTM 결과 
 

분석 소요시간은 풀링이 없는 C-LSTM 모델에 비해 빠르다는 것을 확인할 수 

있었다. 더불어 다른 모델들과 동일한 비율로 dropout을 진행했음에도 train 데

이터에 대해 훈련이 빨라 과대 적합이 일어나고 있다. 이에, validation 데이터의 

정확도 수렴 속도도 빠르게 나타났다. IMDb 영화 리뷰 데이터에 대한 분석 결과

를 요약하면 [표 4]와 같다. 

 

[표 4] IMDb 영화 리뷰 데이터 결과 

 1d CNN 
 

LSTM BiLSTM C-LSTM 

소요시간(sec) 122.03 10,409.41 20,619.61 615.05 

Validation acc 0.8760 0.8877 0.8885 0.8845 

Test acc 0.8593 0.8961 0.8892 0.8623 

 

 

4. 정리 

IMDb 영화 리뷰 데이터에서는 BiLSTM 모델이 validation 데이터 정확도 

88.85%로 가장 높았다. Yelp 2015 리뷰 데이터에서도 또한 BiLSTM 모델이 

validation 데이터 정확도 94.7%로 가장 높았고, 풀링이 없는 C-LSTM 모델이 

94.69%로 거의 동일하였다. LSTM 모델은 정확도 64.57%, 풀링이 있는 C-

LSTM 모델은 정확도 94.39%를 가졌다. 

본 논문의 분석 결과로 C-LSTM 의 모델이 텍스트와 같은 순차데이터를 

분석하기에 부족함이 없다는 것을 보일 수 있었다. 특히 풀링 레이어를 가진 C-

LSTM 의 모델이 정확도를 유지하면서 시간 절감에 유효한 모습을 보였다. 



61 

 
그러므로 텍스트 데이터의 규모가 클수록 속도와 정확도를 모두 고려한다면 

풀링 레이어를 가지는 C-LSTM을 이용하는 것이 유용할 것이라는 추론을 할 수 

있다. 
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