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1. 연구개발과제의 개요

□ 연구개발의 필요성

가. 가축전염병 발생에 따른 경제적 피해 증가

○ 2020년 기준 우리나라 농림업 총생산액은 52조154억 원이며, 이 중 축산업 생산액은 20조 340억 원으

로 총 생산액의 39%를 차지하고 있음. 세계동물보건기구에 따르면 구제역(Foot and mouth disease, 

FMD), 고병원성 조류인플루엔자(Highly pathogenic avian influenza, HPAI), 아프리카돼지열병

(African swine fever, ASF) 등과 같은 재난형 가축전염병 발생 시 축산물 생산액의 20%까지 피해가 

발생할 수 있는 것으로 추정

○ 2000년 이후 국내에서는 구제역 및 고병원성 조류인플루엔자 등이 거의 매년 발생하고 있으며, 아프리

카돼지열병의 경우 2019년에 발생하여 2022년 현재까지도 야생멧돼지에서 병원체가 검출되고 있는 

상태임

○ 구제역 및 고병원성 조류인플루엔자 발생으로 인한 경제적 피해 누적금액은 구제역의 경우 3조 원, 고

병원성 조류인플루엔자의 경우 1조 원을 상회하는 것으로 추정하고 있음

2010.1 2010.4 2010
-2011 2014 2015 2016 2017 2018 2019

FMD
(억 원) 272 1,040 27,383 17 638 59 91 추정중 추정중

2003
-2004

2006-20
07 2008 2010

-2011
2014

-2016.4
2016.11
-2017

2017
-2018

2019
-2020

2020
-2021

2021
-2022

HPAI
(억 원) 874 339 1,817 807 2,386 2,291 추정중 추정중 추정중 추정중

2019-2023

ASF 발생중

<2003-2020 구제역, 고병원성 조류인플루엔자 및 아프리카돼지열병 발생사례별 재정지출액>

출처: 농림축산검역본부, 2022

○ 상기 피해액은 방역목적으로 지출한 직접비용만 고려한 것으로 연관 산업의 직/간접 피해를 감안할 경

우 피해규모는 증가할 것으로 추정되고 있음

나. 가축전염병 발생 위험 상존

○  우리나라는 사회, 경제 및 지정학적인 특성으로 구제역, 고병원성 조류인플루엔자 및 아프리카돼지

열병과 같은 재난형 가축전염병의 국내 유입 가능성이 상존하고 있음
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○ 다양한 가축전염병이 다발하고 있는 중국은 세계 최대 가축 사육 및 축산물 소비국가로써 FTA 체결 

등으로 인적/물적 교류가 증가하고 있어 이를 통한 병원체 유입 위험 가능성 존재함

○ 우리나라는 포괄·점진적 환태평양경제동반자협정(CPTPP)과 역내포괄적경제동반자협정(RCEP)에 가

입 예정으로, 축산물 교역에 따른 가축전염병 유입 위험 증가할 것으로 추정됨

○ 지정학적으로 우리나라는 철새의 주요 이동경로에 위치하고 있어 중국과 몽골 등 고병원성 조류인플

루엔자 상재국에서 도래하는 철새에 의한 병원체 유입 가능성 존재함 

다. 재난형 가축전염병 근절 필요성

○ 정부에서는 가축전염병 발생에 선제적으로 대응하고자 다양한 방역정책을 수립 및 이행하고 있으나 

확산 예방에 어려움 

○ 정부는 구제역 및 고병원성 조류인플루엔자와 같은 재난형 가축전염병 발생 이후 다음과 같은 방역

정책들을 수립 및 이행하였으나 해당 정책의 효율성을 검토 및 분석할 수 있는 시스템은 현재 개발

되어 있지 않음

- 권역별 위험관리(전국을 지역단위로 세분화하는 zoning 및 비상대응체계 강화 등)

- 방역기관 간 역할분담 명확화(검역본부 기능 강화 및 지자체 방역 평가 등)

- 농가 자율성 강화(계열화 사업자 관리 및 신고 포상금 제도 마련 등)

- 사전예찰 강화(검사증명서 휴대의무제 및 밀집 사육지역 관리 등)

- 초기 신속대응체계 구축(일시 이동중지 및 긴급백신접종 등)

- 사후관리 강화(발생농장 집중관리 및 축산시설 소독 강화 등)

- 국민친화적 축산업 육성(축산업 허가제 및 동물복지 인증 확대 등)

○ 과학적인 방역정책을 수립 및 이행하여 가축전염병 근절할 경우 축산물 수출재개와 방역비용을 절감

할 수 있음

라. 과학적인 방역정책 의사결정 지원시스템의 필요성

○ 질병 발생 단계별(국내유입, 농장발생, 지역 내 확산, 광역 확산) 위험요인 선별 및 가중치 개발을 

통한 방역정책 의사결정 지원시스템 필요

○ 질병 발생 시 단계별 방역조치에 따른 확산시뮬레이션과 비용효과분석에 따른 방역정책 의사결정 지

원시스템 필요
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○ 현행 재난형 가축전염병 표준행동요령의 경우 질병 발생 이후 대응에 중점을 두어 설계되어 질병 예

방을 위한 사전 방역조치 미흡한 상황임

○ 구제역, 고병원성 조류인플루엔자, 아프리카돼지열병 등과 같은 재난형 가축전염병 전파모형 구축을 

통해 질병 전파 위험요인을 파악하여 이를 사전에 예방하는 방역정책 의사결정 지원시스템 필요

마. 질병전파 모형 활용을 위한 통합 데이터베이스 구축 필요성

○ 축산분야 스마트팜 보급사업을 통하여 IoT 장비로부터 가축사육농가의 환경, 사육, 성적 정보 등 다

양한 정보가 수집되고 있으나 국가 또는 지자체, 계열사 등으로 연계되지 않아 방역정책 의사결정 

지원에 활용되고 있지 않음

○ 재난형 가축전염병 전파모형 구축 시 축산 관련 정보 이외에도 기상정보, 공간정보 및 농가별 차단

방역수준 등과 같은 다양한 정보가 필요하나, 현재 해당 정보들은 각 관련기관에 분산되어 있어 방

역정책 연구를 위해 활용하기 어려운 상태임

○ 재난형 가축전염병 전파모형 활용을 위해 필요한 정보를 통합하여 방역정책 수립에 활용할 수 있는 

데이터베이스 구축 필요

☞ 따라서, 재난형 가축전염병 유입 확산에 대한 수리통계 및 기계학습 모형 구축을 통해 질병 발생 

   위험요인을 파악하고 이를 사전에 관리하여 질병 발생 위험을 경감시키는 선제적 방역 정책을 위한 

   의사결정 지원시스템 필요

□ 연구개발의 개요

○ 본 연구개발은

  1) 질병전파모형 구축에 필요한 축산/공간/환경정보 수집 및 시공간 데이터베이스 구축

  2) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파 파라미터 정의 및 질병전파모형 구축

  3) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파모형 유효성 확인 및 평가

  4) 질병전파모형을 활용한 방역정책 의사결정 지원시스템 구축

  을 통해 재난형 가축전염병 위험요인을 추정하고, 이를 관리할 수 있는 방역정책을 제시함으로써 

  질병발생 위험을 경감시켜 질병으로 인한 사회·경제적 피해를 경감시키고자 함

해결방안 1 질병전파모형 구축에 필요한 축산/공간/환경정보 수집 및 데이터베이스 구축
○ 본 질병전파모형 구축에 필요한 축산/공간/환경정보 수집 및 데이터베이스 구축 연구에서는
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 1) 질병전파모형 구축에 필요한 축산(과거 질병발생정보, 차단방역수준 등), 공간(축산/가금농가 지리적 

위치, 철새도래지 등), 환경(기온, 국립공원 등)정보 등을 수집하여 데이터베이스 구축

 2) 사용자 인터페이스(UI) 기술을 활용하여 수집된 정보 조회 및 추출

 3) 지리정보시스템(GIS) 기술을 활용하여 수집된 정보 시각화

 를 수행하고자 함

해결방안 2 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병 전파 파라미터 정의 및 질병전파모형 구축
○ 본 재난형 가축전염병 질병전파모형 구축 연구에서는

 1) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 전파 파라미터 정의 및 모수 추정

 2) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 유입 및 전파 시나리오 설계

 3) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 수리통계 및 기계학습 모델 구조 도식화 및 전파모형 구축

 을 수행하고자 함

해결방안 3 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파모형 유효성 확인 및 평가
○ 본 재난형 가축전염병 질병전파모형 유효성 확인 및 평가 연구에서는

 1) 질병 유입 및 전파 시나리오에 따른 질병전파모형 유효성 확인

 2) 과거 해당 질병발생양상과 모형을 통한 결과 비교분석을 통한 실용성 평가

 3) 질병전파모형 내 파라미터 조합을 통한 모형 간 비교분석

 4) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 최적의 수리통계 및 기계학습 모델 확립

 을 수행하고자 함

해결방안 4 질병전파모형을 활용한 방역정책 의사결정 지원시스템 구축
○ 본 질병전파모형을 활용한 방역정책 의사결정 지원시스템 구축 연구에서는

 1) 질병전파모형을 활용한 질병 발생 위험요인 추정 및 관리방안 실효성 평가

 2) 질병전파모형 결과 신뢰도 증대를 위해 추가적으로 필요한 정보 확인 

 3) 질병전파모형 기반 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 맞춤형 방역정책 설계

 를 수행하고자 함

○ 본 연구에서 활용하는 기술의 개념을 살펴보면 다음과 같음

1) 데이터베이스 구축 기술

- 질병전파모형 구축을 위해 필요한 데이터 정제, 분류, 처리 등의 데이터 전처리 과정 수행

- 사용자 인터페이스를 적용하여 수집된 정보에 대해 조회 및 추출 가능토록 설계

- 기술통계량 추정을 기본으로 하며 주어진 문제에 대한 변수 구성 및 데이터 형태에 따라 지리정보시스템 
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기술을 이용한 시각화 실시

<데이터베이스 구축 과정 예시 >

2) 지리정보시스템(Geographical Information System, GIS)

- 지상과 지하의 각종 시설물과 자연 현상에 대한 정보를 컴퓨터 데이터로 변환하여 현황파악과 

   공간분석에 이용하는 종합적인 시스템

- GIS 활용분야는 토지정보시스템,지도정보시스템,환경정보시스템, 재해정보시스템 등 다양함

 

<GIS 분석 예시>

3) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 병원체 특성 분석 기술

- 국내 질병발생정보, 문헌 고찰 등을 통한 병원체 특성(잠복기 및 재생산지수) 추정

- 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 관련 기존 정보 및 국내 발생정보를 바탕으로 확률분포와 베이지

안기법을 이용하여 병원체 특성 추정
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<병원체 특성 추정과정 예시 >

4) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파모형 구축 기술

- 감수성 시기, 잠복기, 임상증상 발현기, 회복기 등의 질병 발생 단계 고려한 수리통계 및 기계학습 

  모형 구축

- 구축한 수리통계 및 기계학습 질병전파모형을 이용하여 질병별 발생 시나리오 구축

- 구축한 수리통계 및 기계학습 질병전파모형에 공간개념을 추가한 공간모형 구축

<질병전파모형을 이용한 이탈리아 내 아프리카돼지열병 확산 결과 추정 예시>

5) 방역정책 의사결정 지원시스템 구축 기술

- 축산(과거 질병발생정보, 차단방역수준 등), 공간(축산/가금농가 지리적 위치, 철새도래지 등), 환경(기

온, 국립공원 등)정보 등 다양한 이종 데이터의 관계형 데이터베이스 구축

- 다양한 수리통계 분석모델의 동적 분석환경 구성을 위한 ‘분석모델 Docker 관리 시스템’ 구축 

- 분석모델 기반의 시뮬레이션 시스템 구축

- 동적 데이터 분석 상시화와 시각화를 지원하는 웹 기반의 대화형 분석 시스템 구축
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<분석모델 기반 방역정책 의사결정 지원시스템 구축 예시> 

2. 연구개발과제의 수행 과정 및 수행 내용

1) 연구개발과제의 최종 목표

가. 최종목표

○ 질병전파모형을 활용한 재난형 가축전염병 방역정책 의사결정 지원시스템 개발

○ 본 과제의 기술 개발 목표를 중심으로 다음 세 가지 핵심 기술 개발을 진행함

  (1) 질병전파모형 구축을 위한 축산/공간/환경정보 수집 및 시각화기술 개발

  (2) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 축종별 질병전파모형 개발

  (3) 질병전파모형을 활용한 가축전염병 방역정책 의사결정 지원시스템 개발  
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<가축전염병 방역정책 의사결정 지원시스템 개념도>

○ End Product

 

End Product 담당기관

- 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 전파양상 시나리오

- 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파 주요 요인별 모수와 확률분포

- 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 축종별 질병전파 수리통계 및 기계학습 모

형

- 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파 선제적 관리방안

강원대학교

- 질병전파모형 구축을 위한 축산/공간/환경정보 데이터베이스

- 지리정보시스템 기반 질병전파 시뮬레이션 결과 시각화 시스템

- 질병전파모형을 활용한 가축전염병 방역정책 의사결정 지원시스템

- 클라우드 기반 OLAP(온라인 분석 처리) 시스템

케이웨어(주)

나. 세부목표

기관별 세부목표 담당기관

(1) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 전파양상 시나리오 설계

 - 과거 질병발생 현황 및 문헌고찰 메타분석을 통해 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, 

ASF) 전파양상 시나리오 작성

강원대학교
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 2) 연구개발과제의 단계별 목표(해당사항 없음)

(2) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파 주요 요인 모수와 확률분포 추정

 - 과거 질병발생 현황 및 문헌고찰을 통해 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 전파 

주요 요인 파악 및 각 요인별 모수 및 확률분포 추정

(3) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 축종별 질병전파모형 구축

 - 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 축종별 질병전파 수리통계 및 기계학습 

   모형 구축

 - 질병전파모형을 (1)에서 작성한 전파양상 시나리오와 비교하여 유효성 확인

 - 과거 질병발생 현황과 질병전파모형 결과를 비교하여 모형의 실용성 평가

 - 질병전파모형 내 파라미터 조합 및 반복 시행을 통해 모형 평가

(4) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 선제적 관리방안 제시

 - 질병전파모형을 이용하여 질병별 위험요인 추정 및 선제적 관리방안 제시

 - 질병전파모형을 이용하여 방역정책 및 조치(살처분, 이동제한, 긴급백신 등)를 반영

하여 방역조치 효과성 평가

(1) 질병전파모형 구축을 위한 축산/공간/환경정보 데이터베이스 구축

 - 빅데이터 패브릭 기술을 이용하여 축산/공간/환경정보 자동 수집 및 데이터베이스 구축

(2) 지리정보시스템 기반 질병전파 시뮬레이션 결과 시각화 시스템 구축

 - 지리정보시스템을 이용하여 수집된 축산/공간/환경정보 및 질병전파모형 시뮬레이션 결

과 시각화 시스템 구축

(3) 질병전파모형을 활용한 가축전염병 방역정책 의사결정 지원시스템 구축

 - OLAP(온라인 분석 처리) 기술을 이용하여 질병전파모형을 활용한 가축전염병 방역정책 

의사결정 지원시스템 구축

케이웨어(주)
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 3) 연구개발과제의 내용

<1차 년도>

○ 연구개발 목표

기관별 개발목표 주요결과물

(주관)

강원대학교

1) 과제 총괄

2) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 전파양상 시나리오 설계

3) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파 주요 요인 선

정 및 모수/확률분포 추정

4) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파모형 설계

1) 재난형 가축전염병 전파양상 

시나리오

2) 재난형 가축전염병 질병전파 

주요 요인 목록 및 요인별 모

수/확률분포

3) 재난형 가축전염병 질병전파

모형 설계(안)

(공동)

케이웨어(주)

1) 질병전파모형 구축을 위한 축산/공간/환경정보 데이터베이스 

구축

2) 지리정보시스템 기반 질병전파 시뮬레이션 결과 시각화 시스

템 설계

3) 질병전파모형을 활용한 가축전염병 방역정책 의사결정 지원

시스템 설계

1) 가축/가금/야생멧돼지 축산정

보, 공간정보 및 환경정보 데

이터베이스 및 지도

2) 질병전파 시뮬레이션 결과 시

각화 시스템  설계도

3) 가축전염병 방역정책 의사결

정 지원시스템 설계도

- 주관연구기관(강원대학교):

1) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 전파양상 시나리오 설계

- 해외 FMD, HPAI, ASF 선행연구, 과거 질병발생현황, 각종 보고서 등을 바탕으로 질병 전파양상 시

나리오 설계

<가축전염병(FMD) 질병전파 시나리오 설계 예시>
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- 코크란 연합 (Cochrane)의 체계적 문헌고찰 가이드라인에 따라 Pubemd, Embase, Scoups, Web of 

Science 등의 웹 기반 학술 전자데이터베이스를 활용하여 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 발생 

및 확산 관련 위험요인에 대한 문헌고찰 실시

<아프리카돼지열병 발생 위험요인 메타분석을 위한 체계적 문헌고찰 예시>

- 체계적인 문헌고찰 후 메타분석을 통한 재난형 가축전염병 전파양상 시나리오 설계
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번호 저자명 년도 제목 학술지

1 R. A. Taylor, et al. 2020
The Risk of Infection by African Swine Fever Virus in European Swine 

Through Boar Movement and Legal Trade of Pigs and Pig Meat

Frontiers in Veterinary 

Science

2 J. D. Wormington,  et al. 2019
Risk of African Swine Fever Virus Sylvatic Establishment and Spillover to 

Domestic Swine in the United States

Vector-Borne and Zoonotic 

Diseases

3 J. Vicente, et al. 2019 Science-based wildlife disease response Science

4 J. H. Sur 2019 How far can African swine fever spread? Journal of Veterinary Science

5 K. Schulz, et al. 2019
Analysis of Estonian surveillance in wild boar suggests a decline in the 

incidence of African swine fever
Scientific Reports

...

70 F. Jori and A. D. Bastos 2009 Role of wild suids in the epidemiology of African swine fever Ecohealth

71 F. Ruiz-Fons, et al. 2008
A review of viral diseases of the European wild boar: Effects of 

population dynamics and reservoir rôle
Veterinary Journal

<아프리카돼지열병 발생 위험요인 메타분석을 위한 문헌선택 예시>

2) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파 주요 요인별 모수와 확률분포

- 체계적인 문헌고찰을 통해 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병 발생 요인 선정 및 요인별 질병 발

생 기여도 추정

<고병원성 조류인플루엔자 발생 위험요인 분석 예시>

- 확률분포 및 베이지안 기법을 이용한 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 병원체 특성(잠복기 및 재

생산지수) 추정
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<베이지안 기법을 이용한 병원체 특성(잠복기 및 재생산지수) 추정 결과 예시>

- 문헌고찰 및 통계기법을 이용한 재난형 가축전염병 질병전파 주요 요인 모수 추정

<아프리카돼지열병 질병전파 주요 요인 모수 추정 예시>

- 과거 질병 발생정보(2014/15 FMD, 2014/15 HPAI, 2020/2021 ASF)를 이용한 국내 발생 병원체 특

성 추정



- 17 -

<고병원성 조류인플루엔자 병원체 특성 분석 예시>

- 통계분석 소프트웨어 R과 베이지안 분석 패키지를 활용하여 질병전파 주요 요인별 모수와 확률분포 

추정

<통계분석 소프트웨어 R을 이용한 베이지안 분석 예시>

3) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파모형 설계

- 질병 발생 단계 감수성(susceptible), 감염(infectious), 회복 혹은 제거(recovery or removed)를 고려

한 수리통계 질병전파모형 설계
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<질병 발생 단계를 고려한 질병전파모형 설계 예시>

- 전국 시군별 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 발생건수, 축산 및 가금농가수, 사육두(수)수, 가

금사육밀도, 목장용지 필지면적, 야생조류 HPAI 양성건수, 야생멧돼지 ASF 양성건수, 철새도래지 

개수(HPAI), 최근린 평균거리, 우제류 도축장 개수, 가금류 도압장 개수, 도압장 개수, 부화장 개수, 

배합사료공장 개수, 사료공장 개수, 비료제조업체 개수, 2013/2014 가축분뇨 발생량, 개별/위탁 가

축분뇨처리시설 개수, 가축분뇨처리장 개수, 축협소속 가축시장 개수, 기타 가축시장 개수, 전통시

장 개수, 밀집사육단지 개수, 2015 차량이동빈도수 등의 요인을 활용한 기계학습모형 설계
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<기계학습모형 중 Random forest를 이용한 질병전파모형 설계 예시>

- 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 축종별 질병전파모형 설계 후 전파양상 시나리오와의 비교를 

통해 설계된 모형의 실용성 평가

<재난형 가축전염병(FMD) 질병전파모형과 전파양상 시나리오 간 비교 예시>
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- 공동연구기관(케이웨어(주))

1) 질병전파모형 구축을 위한 축산/공간/환경정보 데이터베이스 구축

- 데이터 자동수집 기술(웹봇, API, RSS, 수집 인터페이스 등)과 데이터 자동정제 기술을 적용한 국내

외 가축질병 발생 관련 축산/공간/환경 빅데이터 플랫폼 구축 

<축산/공간/환경정보 수집·정제·저장 빅데이터 플랫폼 예시>

- 전세계 가축질병 발생 정보 자동 수집/전처리/마이닝/데이터베이스 구축 처리 기능 개발

<전세계 가축질병 발생정보 자동 수집/가공/저장 기술 예시>
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<고병원성조류인플루엔자 발생정보 데이터베이스 구축을 위한 테이블명세서 예시>

- 웹크롤링 기술을 이용하여 축산질병 관련 국가별 연도별 축산물 수입 통계량 데이터베이스 구축

- 축산물 수출입 무역 통계량 정보를 수집/저장 처리용 인터페이스 설계 및 개발

- 현재 가장 대중적으로 사용되는 라이브러리인 Jsoup, HtmlUnit, Selenium java 중 축산물 수입 통계

량 제공 사이트에 적합한 형태의 라이브러리 사용

표. 2016-2020 삼겹살(HS코드: 0203191000) 국가별 및 연도별 수입통계량 예시

기간 국가명
수출중량

(톤)

수입중량

(톤)

수출금액

(USD1,000)

수입금액

(USD1,000)

무역수지

(USD1,000)

총계 　 6.1 69,510.9 96 373,955 -373,859

2016 홍콩 1.9 0.0 36 0 36

2016 캐나다 0.0 3,387.6 0 18,315 -18,315

2016 핀란드 0.0 0.0 0 0 0

2016 스페인 0.0 110.0 0 503 -503

2016 칠레 0.0 1,477.4 0 7,940 -7,940

2016 벨기에 0.0 69.5 0 435 -435

2016 네덜란드 0.0 198.2 0 1,139 -1,139

2016 멕시코 0.0 5,619.9 0 27,084 -27,084

2016 미국 0.0 1,977.8 0 12,255 -12,255

2017 프랑스 0.0 0.0 0 0 0

2017 네덜란드 0.0 162.4 0 1,035 -1,035

2017 멕시코 0.0 6,592.1 0 32,630 -32,630

2017 아일랜드 0.0 0.1 0 1 -1

2017 벨기에 0.0 79.6 0 529 -529

2017 캐나다 0.0 4,185.2 0 24,517 -24,517

2017 미국 0.0 1,444.9 0 9,475 -9,475

2017 스페인 0.0 2.3 0 26 -26

2017 칠레 0.0 2,266.9 0 13,209 -13,209

2017 홍콩 1.5 0.0 26 0 26

2017 독일 0.0 0.1 0 0 0

2018 칠레 0.0 2,125.0 0 11,355 -11,355

2018 멕시코 0.0 6,244.1 0 29,711 -29,711

2018 네덜란드 0.0 50.9 0 324 -324

2018 캐나다 0.0 5,818.2 0 32,171 -32,171

2018 미국 0.0 1,667.2 0 9,946 -9,946

2018 스페인 0.0 23.1 0 101 -101
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- 공간정보 수집/저장/변환/융합을 위한 GIS 분석 플랫폼 구축

-

<공간분석 소프트웨어 구조 예시>

2018 홍콩 0.7 0.0 9 0 9

2019 캐나다 0.0 5,444.9 0 30,836 -30,836

2019 칠레 0.0 1,281.8 0 6,288 -6,288

2019 라오스 1.2 0.0 12 0 12

2019 홍콩 0.8 0.0 11 0 11

2019 미국 0.0 1,949.3 0 11,255 -11,255

2019 네덜란드 0.0 43.3 0 205 -205

2019 멕시코 0.0 5,309.4 0 25,615 -25,615

2020 네덜란드 0.0 0.6 0 4 -4

2020 멕시코 0.0 3,127.3 0 15,670 -15,670

2020 미국 0.0 2,053.6 0 12,305 -12,305

2020 홍콩 0.1 0.0 1 0 1

2020 캐나다 0.0 6,165.6 0 35,599 -35,599

2020 칠레 0.0 632.6 0 3,476 -3,476
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<국내 축산시설 정보 데이터베이스 구축을 위한 테이블명세서 예시>

- 전세계 가축질병 발생정보 데이터베이스 관리 기능 개발

<전세계 가축질병 발생 정보 데이터베이스 관리 화면 예시>

2) 지리정보시스템 기반 질병전파 시뮬레이션 결과 시각화 시스템 설계

- 지리정보시스템을 활용한 전세계 가축질병 발생 정보 시각화
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<전세계 가축질병 발생 현황 시각화 예시>

- 공간분석 기반 시뮬레이션 분석정보 시각화를 위한 공통모듈 개발

<공간정보 + 분석결과 시각화 프로세스 예시>

3) 질병전파모형을 활용한 가축전염병 방역정책 의사결정 지원시스템 설계

- OLAP(온라인 분석 처리) 기반 대규모 가축질병 관련 축산/공간/환경 데이터의 분석을 지원하기 위한 
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이종데이터 통합관리 아키텍처 설계

- 다양한 환경에서 수집된 서로 다른 시계열 데이터를 통합하여 분석에 활용하기 위해 추가로 생성할 

시계열 데이터의 메타 정보 정의 및 통합데이터 생성 방법 설계

- 데이터 패브릭 적용 개별 메타 데이터 기반의 데이터 통합관리 아키텍처 설계

<의사결정지원 시스템 데이터 처리 아키텍처 예시>

- 서로 다른 이질적인 데이터를 새로운 시계열 데이터로 통합하기 위한 데이터 융합 방법 개발

표. 데이터 융합을 위한 정의 범주

 

데이터 통합 범위 시계열 데이터의 시작/종료 시점 중 기준점 점위 설정

개별 데이터 특성

각각의 파편적 데이터의 독립적인 컬럼에 추가정보 정의
- 데이터 타입 : Numeric/Category/String
- 측정된 시간 스탬프 간 데이터 의존성 : Yes/No
- 데이터 수집 주기 : (ex > 1min, 1houre, 주기 없음)
- 데이터 발생 시점 : (Continuous, Event)

데이터 재가공 가능성 재가공 필요 데이터에 대한 재변환 및 보간 방법 정의
데이터 재가공 방법 데이터 수집과 가공 시간축 변화에 따른 결측치 방지 방법 정의
데이터 재가공 주기 시계열 데이터의 응용, 분석, 통합 관계를 고려한 주기 설정
통합 기준 메타정보 정의 통합을 위한 메타데이터 정의 및 생성 파라미터 설계
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<2차 년도>

○ 연구개발 목표

기관별 개발목표 주요결과물

(주관)

강원대학교

1) 과제 총괄

2) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파모형 구축

3) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 방역조치 효율성 평가

1) 재난형 가축전염병 질병전파

모형

2) 재난형 가축전염병 방역정책 

효율성 평가결과

3) 재난형 가축전염병 선제적 관

리방안

(공동)

케이웨어(주)

1) 질병전파모형 구축을 위한 축산/공간/환경정보 관계형 빅데이

터 패브릭 시스템 구축

2) 지리정보시스템 기반 질병전파 시뮬레이션 결과 시각화 시스

템 구축

3) 질병전파모형을 활용한 가축전염병 방역정책 의사결정 지원

시스템 구축

1) 가축/가금/야생멧돼지 축산정

보, 공간정보 및 환경정보 데

이터베이스 및 지도

2) 질병전파 시뮬레이션 결과 시

각화 시스템(매뉴얼 포함)

3) 가축전염병 방역정책 의사결

정 지원시스템(매뉴얼 포함)

- 주관연구기관(강원대학교):

1) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파모형 구축

- 질병 발생 단계 감수성(susceptible), 감염(infectious), 회복 혹은 제거(recovery or removed)를 고려

한 수리통계 질병전파모형 구축

 <가축전염병 수리통계 질병전파모형 구축 예시>

- 전국 시군별 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 발생건수, 축산 및 가금농가수, 사육두(수)수, 가

금사육밀도, 목장용지 필지면적, 야생조류 HPAI 양성건수, 야생멧돼지 ASF 양성건수, 철새도래지 
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개수(HPAI), 최근린 평균거리, 우제류 도축장 개수, 가금류 도압장 개수, 도압장 개수, 부화장 개수, 

배합사료공장 개수, 사료공장 개수, 비료제조업체 개수, 2013/2014 가축분뇨 발생량, 개별/위탁 가

축분뇨처리시설 개수, 가축분뇨처리장 개수, 축협소속 가축시장 개수, 기타 가축시장 개수, 전통시

장 개수, 밀집사육단지 개수, 2015 차량이동빈도수 등의 요인을 활용한 기계학습모형 구축

<기계학습을 이용한 질병전파 위험요인 추정 예시>

- 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 축종별 질병전파모형을 이용한 질병전파 시뮬레이션 실시 후 

전파양상 시나리오와의 비교를 통해 구축된 모형의 실용성 평가

<고병원성 조류인플루엔자 질병전파 시뮬레이션 예시>

- 과거 질병발생현황과 질병전파 시뮬레이션 결과 간 비교를 통해 모형의 실용성 평가
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<아프리카돼지열병 질병전파 시뮬레이션과 간 결과 비교 예시>

- 질병전파모형 내 주요 요인 모수 조합 및 반복시행을 통한 모형 간 비교

  

<아프리카돼지열병 주요 요인 모수 조합을 통한 반복시행 예시>

- 통계소프트웨어 R 및 질병전파 패키지를 활용한 질병전파모형 구축
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<R을 이용한 고병원성 조류인플루엔자 질병전파모형 구축 예시>

2) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 방역조치 효율성 평가

- 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파모형 내 방역조치(살처분, 이동제한, 긴급백신 등) 수

준을 변경하여 적용한 뒤 질병전파 시뮬레이션을 실시하여 각 조치별 효율성 비교

<고병원성 조류인플루엔자 방역조치 수준에 따른 효율성 비교 예시>

- 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파모형 대상 민감도분석을 실시하여 각 축종별 질병전

파에 가장 연관성이 높은 요인 파악 및 이를 관리하기 위한 선제적 방역조치(안) 제시

<아프리카돼지열병 질병전파모형 민감도 분석 예시>
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- 공동연구기관(케이웨어(주))

1) 질병전파모형 구축을 위한 축산/공간/환경정보 관계형 빅데이터 패브릭 시스템 구축

- 질병전파모형 분석 지원을 위한 실시간 연결, 셀프 서비스, 자동화 및 보편적 변환에 대한 새로운 

분석 요구 사항을 충족할 수 있는 최신의 데이터 패브릭 구조의 시스템 개발

- 다양한 소스의 데이터를 통합, 처리, 선별 및 변환에 최적화된 데이터 가상화 패브릭 시스템 구축

<빅데이터 패브릭 시스템 아키텍처>
-

- 데이터 패브릭 기반 관계 데이터 카탈로그 개발

<관계형 빅데이터 패브릭 기반 데이터 카탈로그 기술 예시>

- 이종 데이터의 분석모형 적용 자동화 분석을 위한 용어통합 사전 개발, 표준 개발 적용시 데이터 파

이프라인에 곧바로 적용될 수 있도록 구현
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<이종 데이터 통합을 위한 용어통합 사전 관리시스템 예시>

2) 지리정보시스템 기반 질병전파 시뮬레이션 결과 시각화 시스템 구축

- GIS 기반 질병전파 시뮬레이션 결과 시각화 시스템 개발

- 전세계 질병발생 상황과 분석 데이터를 함께 시각화할 수 있도록 구현

- 국내(시군구, 읍면동 단위) 지리정보 기반 질병전파 결과를 시각화 할 수 있도록 구현

- 시뮬레이션 결과를 대응시나리오에 맞춰 표현할 수 있도록 다양한 공간기간 시각화 기법 구현
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<지리정보시스템 기반 시뮬레이션 결과 시각화 예시>

- 인구밀도처럼 숫자필드의 값으로 급간을 구분하여 색상으로 시각화한 단계구분 구현

<지리정보시스템 기반 시뮬레이션 결과 시각화 예시2>

- 포인트 데이터의 밀도분석을 통한 시각화 구현
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<지리정보시스템 기반 시뮬레이션 결과 시각화 예시3>

- 포인트의 군집도를 이용한 시각화 구현

<지리정보시스템 기반 시뮬레이션 결과 시각화 예시4>

- Hexagonal, Circular, Rectangular Binning 구현
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<지리정보시스템 기반 시뮬레이션 결과 시각화 예시5>

- 포인트의 분포 패턴을 이용한 Wind Rose 시각화

<지리정보시스템 기반 시뮬레이션 결과 시각화 예시6>

3) 질병전파모형을 활용한 가축전염병 방역정책 의사결정 지원시스템 구축

- OLAP(온라인 분석 처리) 기반 다양한 질병전파모형을 활용한 가축전염병 방역청책 의사결정 지원시

스템 개발 

- 다양한 통계분석모델 분석을 민첩하게 수행하고 분석결과를 관리할 수 있는 클라우드 기반의 분석모

델 및 환경관리 시스템 개발

- 사용자 접근권한 설정 및 데이터 관리 시스템 개발
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<가축전염병 방역정책 의사결정 지원시스템 구성도>

3. 연구개발과제의 수행 결과 및 목표 달성 정도

1) 연구수행 결과

(1) 정성적 연구개발성과

1) 재난형 가축전염병 질병전파 주요요인 모수 추정 및 시나리오 설계

1-1) 아프리카돼지열병 전파모형

시뮬레이션 상황 설정

◦ 본 아프리카돼지열병 전파모형은 국내 서식 야생멧돼지 간 질병전파를 알아보고자 설계하였다. 

2009년 환경부 발표에 따르면 국내 야생멧돼지 개체수는 약 370,000마리이고, 평균 밀도는 3.7마리

/km2로 나타났다. 그러나 2019년에 김 등이 발표한 연구에 따르면 야생멧돼지 밀도는 이보다 높은 

수치인 5.4마리/km2로 나타났다(H Kim et al., 2019). 본 연구에서는 아프리카돼지열병 초기 발생지

역인 경기 및 강원지역의 경우 산악지형 비율이 타 지역에 비해 높은 점 등을 고려하여 해당 지역의 

야생멧돼지 밀도는 약 8.2마리/km2로 설정하였다.

◦ 본 아프리카돼지열병 전파모형은 격자기반(grid-based)으로 설계하여 우리나라 지형을 격자로 구

분된 셀(cell)로 나눈 뒤 셀 간 야생멧돼지에 의한 질병전파를 시뮬레이션하였다. 공간단위인 셀은 

크게 세 가지 형태 서식가능지역(habitable cell), 서식불가능지역(barrier cell), 접근가능지역

(accessible cell)으로 구분하였다. 각 셀은 약 5km2 크기로 설정하였는데 이는 최 등이 제시한 야생

멧돼지 home range 크기가 약 5.2km2 이기 때문이다. 이외에도 최 등이 실시한 연구에 따르면, 야

생멧돼지 주요서식지(core habitat area) 비율은 그들의 home range 대비 약 23% 정도라고 알려져 
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있다. 따라서 본 연구에서는 셀이 25% 이상 산림으로 이루어져 있고, 25% 이하 도심지역 및 75% 

이하 강 혹은 하천으로 구성되어 있으면 해당 셀은 야생멧돼지가 서식 가능하다고 가정하였다(서식

가능지역). 만약, 한 셀이 25% 이상 도심지역으로 구성되어 있거나 75% 이상 강 혹은 하천으로 구

성되어 있으면 해당 셀은 야생멧돼지 서식 불가능으로 구분하였다(서식불가능지역). 야생멧돼지 서식

불가능지역일 경우 해당 셀을 통한 야생멧돼지 이동 또한 불가능하다고 가정하였다. 앞서 언급한 두 

가지 형태 이외의 모든 셀은 야생멧돼지 접근가능지역으로 이러한 지역을 통해 야생멧돼지 이동은 

가능하나 해당 셀 내에서 야생멧돼지 서식은 불가능한 것으로 가정하였다.

그림. 연구대상 지역 중 경기 및 강원지역 서식가능지역(habitat cell), 서식불가능지역(barrier cell), 

접근가능지역(accessible cell) 예시

◦ 셀 간 야생멧돼지 이동은 암컷 새끼멧돼지가 16개월령이 지난 뒤 어느 시점에나 가능하다고 가정

하였다. 야생멧돼지 그룹 분리는 암컷 야생멧돼지가 새로운 서식가능지역으로 이동하여 또 다른 그

룹을 형성하는 것을 의미한다. 이 때 암컷 야생멧돼지는 자신이 속한 셀 주변에 존재하는 셀로 무작

위로 이동할 수 있다고 가정하였다. 자신이 원래 속해있던 셀과 새로 이동하려는 셀 사이에 도로, 

하천, 혹은 울타리가 존재할 경우 해당 셀로 이동할 가능성은 감소한다고 가정하였다. 또한 새로 이

동하려는 셀 내에 기존 암컷 야생멧돼지가 존재하지 않을 경우 새로운 그룹을 형성할 수 있다고 가

정하였다. 이러한 암컷 야생멧돼지 이동은 각 셀의 수용가능밀도(breeding capacity)를 고려하도록 

설계하였다. 수컷 야생멧돼지 이동의 경우 각 셀의 야생멧돼지 밀도가 수용가능밀도를 초과하였을 

때 이루어진다고 가정하였다. 

질병전파 모형

◦ 2019년 10월부터 2020년 12월까지 PCR검사를 통해 아프리카돼지열병 감염이 확인된 개체 중 표

본을 채취한 좌표가 있는 개체들을 바탕으로 모형을 설계하였다. 또한 아프리카돼지열병 확산 방지
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를 위해 설치된 해당기간 설치된 울타리는 물론 도로(고속도로 및 지방도), 강 등과 같은 환경요인도 

모형에 포함하였다. 

그림. 연구대상 지역 중 경기 및 강원지역 고속도로와 지방도 분포

그림. 연구대상 지역 중 경기 및 강원지역 강 분포

◦ 앞서 시뮬레이션 상황 설정에서 언급하였듯이, 본 아프리카돼지열병 질병전파모형의 전파공간은 

셀이며, 각 셀은 야생멧돼지 서식가능지역, 서식불가능지역, 접근가능지역으로 구분하였다. 야생멧돼

지 서식가능지역은 야생멧돼지 개체수변동(population dynamics)을 반영할 수 있도록 모형을 설계하

였다. 야생멧돼지는 암컷어린개체(female piglet), 암컷신생개체(female yearling), 모돈(sow), 수컷어

린개체(male piglet), 수컷신생개체(male yearling), 웅돈(male boar)로 구분하였다. 이러한 구분을 

바탕으로 각 셀에서 매년 분만(breeding), 포유(farrowing), 이유(weaning) 그리고 이동(migration) 
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등의 사건이 주(week) 단위로 진행되도록 모형을 설계하였다. 번식기는 11월부터 다음 해 1월(45주

차에서 다음 해 6주차)로 가정하였고(Jezek et al., 2011), 포유는 17주 동안 이루어진다고 설정하였

다(Henry, 1968). 새로 태어난 개체(newborn piglet)는 8개월령이 되면 신생개체(yearling)가 된다고 

설정하였다. 신생개체는 16개월령까지 어느 시점에서나 다른 셀로 이동이 가능하다고 가정하였으며, 

이동형태는 암컷과 수컷이 각각 다르다고 가정하였다(시뮬레이션 상황 설정 참고). 각 셀은 수용가능

한 야생멧돼지 개체수를 설정(수용가능밀도)하여 해당 수준에 다다르면 해당 셀내 야생멧돼지가 이

동하여 다른 셀을 선택하도록 하였다. 야생멧돼지가 이동할 수 있는 최대거리는 암컷 신생개체의 경

우 6km, 수컷 신생개체의 경우 50km로 가정하였다. 야생멧돼지가 이동하는 과정 중 울타리, 도로, 

하천 등이 영향을 줄 수 있도록 모형을 설계하였다. 신생개체는 다른 셀로 이동하거나 혹은 20개월

령이 되면 성체가 된다고 가정하였다. 야생멧돼지 새끼의 경우 약 60~65% 정도는 자연적으로 폐사

하는 것으로 설정하였으며, 사냥 등에 의한 폐사도 모형에 반영하였다. 각 셀에서 이러한 야생멧돼

지 개체수변동이 발생하는 과정에서 아프리카돼지열병에 감염된 개체가 존재할 경우 해당 개체에 의

해 전파가 이루어지도록 설정하였다.

◦ 아프리카돼지열병 질병전파는 수학적 질병전파모형 중 SEIR모형(S: 감수성, E:노출, I:감염, R:회복 

또는 제거)을 사용하였다. 모형에서 질병에 감염된 어미로부터 면역을 획득하는 모체이행항체개체 

비율(약 1%) 및 자연감염 후 회복하는 개체 비율(1%)도 포함하였다. 모체이행항체는 12주 가량 지

속된다고 가정하였으며, 자연감염 회복개체는 평생 면역력을 가진다고 가정하였다. 질병 잠재기 및 

잠복기는 1주일로 설정하였고, 질병감염으로 인해 폐사한 사체로부터 감수성개체가 감염이 이루어질 

수 있는 기간은 계절별로 상이하게 설계하였다. 아프리카돼지열병 감염 사체가 자연분해되는 정도는 

온도 및 야생동물 접근 유무 등에 관련 있으며, 본 연구에서는 온도에 따른 분해정도를 질병전파모

형에 반영하였다. 사체에 의한 감염력이 99% 이상 소멸하는 기간은 1년 내내 다양하게 설정될 수 

있으며, 이를 Fischer 등이 제시한 온도함수를 이용하여 나타내면 다음과 같다.


 ln       ×  ×    

이때, 는 주차 평균기온에서 사체 감염력이 99% 이상 소멸하는데 걸리는 기간을 의미하며, 는 

원주율 상수를 의미한다.

◦ 셀 간 아프리카돼지열병 전파는 국지적 전파(local transmission)나 감염 야생멧돼지의 이동에 의

해 발생할 수 있다. 국지적 전파의 경우 감염된 개체나 사체에 의해 인접한 셀 내 감수성 개체에 전

파를 일으키는 것을 의미한다. 이때 감염력(infectious pressure)은 셀 간 거리에 따라 달라지도록 설

계하였다. 본 연구에서 인접한 셀은 두 셀 간 거리가 15km 이내일 경우로 설정하였는데 이는 예찰 

과정에서 양성개체로 판명된 개체들 간 거리를 조사한 결과 99% 이상 개체가 15km 이내서 발견되

었기 때문이다.
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그림. 2019-2020년 아프리카돼지열병 예찰 결과 양성개체 발견지점 간 거리 분포

◦ 국지적 전파과정에서 셀 사이에 도로, 강, 하천 혹은 울타리 등이 존재할 경우 이러한 요인이 감염

력에 영향을 준다고 가정하였다. 이러한 가정들을 바탕으로 셀 에서 번째 주에 아프리카돼지열병 

질병전파가 이루어질 가능성은 다음과 같이 나타낼 수 있다.

     

      ≠ 
     

◦ 위 식에서 는 해당 셀이 아프리카돼지열병에 감염될 정도를 의미하고, 는 살아있는 아프리카돼

지열병 감염개체에 의한 전파율, 는 아프리카돼지열병에 감염된 폐사체에 의한 전파율, 는 해당 

셀 내 살아있는 야생멧돼지 개체수, 는 해당 셀 내 폐사체 수, 는 인접 셀 갯수, 는 셀와 셀  

간 거리, 는 도로에 의한 전파감소율, 는 강 또는 하천에 의한 전파감소율, 는 울타리에 의한 

전파감소율을 의미한다. 는 각 서식가능지역 내 야생멧돼지 존재에 의한 전파감소율을 의미하고, 
의 경우 거리에 따른 감염력 감소를 나타낸다. 질병감염 폐사체에 의한 전파의 경우 신생개체가 해

당 폐사체가 존재하는 셀로 이동했을 경우 질병전파가 발생할 수 있다고 가정하였으며, 해당 폐사체

가 존재하는 셀을 단지 통과하기만 하는 경우는 전파가 발생하지 않는다고 설정하였다. 본 연구에서

는 물렁진드기에 의한 야생멧돼지 간 질병전파는 고려하지 않았다. 

◦ 본 아프리카돼지열병 전파모형에서 질병 전파에 영향을 줄 수 있는 요인은 질병에 감염된 살아있

는 개체(), 사체(), 도로(), 강(), 울타리() 등에 의한 전파감소율 및 서식가능지역 타 개체가 

존재하여 해당 지역으로 감염개체가 이동하지 못해 발생하게 되는 전파감소율(), 거리에 따른 감염

력 감소율( ) 등 총 일곱 가지이다. 아프리카돼지열병 질병전파 시뮬레이션 기간 동안 각 셀에서 멧

돼지 생활사 및 사냥에 의한 개체수 감소 등이 독립적으로 시행된다고 가정하면 이는 이항분포로 다
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음과 같이 나타낼 수 있다.

      

이 때,   는 아프리카돼지열병 예찰을 통한 총 표본수()와 양성개체수()이며, 는 본 모형에서 

추정한 유병률이 된다. 이러한 이항분포 가정을 바탕으로 각 모수(요인)에 대한 값은 베이지안 기법

을 사용하여 다음과 같이 추정하였다.

  
   

   
      if   

◦ 위 식에서 는 야생멧돼지의 상태(살아있는 경우 1, 폐사체 2)를 의미하고 는 주차에 셀에서 

야생멧돼지의 상태에 따른 아프리카돼지열병 유병률 추정치이고, 는 예찰을 통해 셀에서 보고된 

아프리카돼지열병 검사양성개체수를 의미하며, 은 셀에서 주차에 검사한 모든 야생멧돼지 표본

수를 의미한다. 베이지안 기법은 Markov Chain Monte Carlo 중 Metropolis-Hastings sampler 알고

리즘을 이용하여 모수를 추정하였다. 사전분포에 대한 정보가 부족할 경우 균일분포(uniform 

distribution)를 이용하였다. 예를 들어, 질병에 감염된 살아있는 개체() 모수값 추정과정은 다음과 

같다. 시점의  값은 1주일 전(  ) 값에 의해 영향을 받으므로 다음과 같다.

 ∼    

이 때, 은 로그정규분포를 의미하며 는 2로 설정하였다. 이를 기반으로 주차에서 가 새로

운 값을 가지기 위한 조건은 다음과 같다

  min                                    ÷      

여기서 는 아프리카돼지열병 예찰결과()에 대한 모델 우도(likelihood)이며, 는 평균 와 

표준편차 인 로그정규분포일 때 상대 우도 를 의미한다. 
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◦ 위 계산과정을 거쳐 값을 기준으로  값을 생성하고 만약 값에 변화가 없을 경우    이
라고 설정하였다. 동일한 과정을 전파모형 내 다른 요인인 사체(), 도로(), 강(), 울타리() 등에 

의한 전파감소율 및 서식가능지역 타 개체가 존재하여 해당 지역으로 감염개체가 이동하지 못해 발

생하게 되는 전파감소율(), 거리에 따른 감염력 감소율( )에 대해서도 적용하여 시뮬레이션을 수행

하였다.

◦ 앞서 살펴본 계산식을 이용하여 아프리카돼지열병 전파모형 모수추정치는 다음과 같으며, 통계소

프트웨어 R(버전 4.0.2. R Development Core Team, Vienna, Austria)을 이용하여 질병전파 시뮬레

이션을 실시하였다.

표. 아프리카돼지열병 전파모형 구축을 위한 모수 추정 결과

그림. 아프리카돼지열병 전파모형 구축을 위한 모수 추정 결과( : 아프리카돼지열병 감염 살아있는 

개체, : 아프리카돼지열병 감염 사체, : 서식가능지역 타 개체가 존재하여 해당 지역으로 

감염개체가 이동하지 못해 발생하게 되는 전파감소율, : 거리에 따른 감염력 감소율)

Parameter definitions Median(95% credible interval)
Transmission rates for infectious live wild boars () 0.069 (0.000, 0.730)

Transmission rates for infectious wild boar carcasses () 0.004 (0.000, 0.530)
Reduction of transmission rates due to roads () 0.056 (0.002, 0.684)
Reduction of transmission rates due to rivers () 0.282 (0.011, 0.915)

Reduction of transmission rates due to fence-lines () 0.248 (0.012, 0.863)
Reduction of transmission rates due to different habitats () 0.263 (0.042, 0.794)

Distance-based decay rate of infectious pressure ( ) 0.740 (0.245, 1.291)
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그림. 아프리카돼지열병 전파모형 구축을 위한 모수 추정 결과(: 도로, : 강,  : 울타리)

1-2) FMD 전파모형

시뮬레이션 상황 설정

◦ 본 구제역 전파모형은 국내 우제류 농가에서 구제역이 전파되는 것을 시뮬레이션하기 위해 개발되

었다. 즉, 국내 소, 돼지 농가들 사이에서 구제역이 전파되는 양상을 알아보고 이를 통제하기 위한 

다양한 기법들의 효율을 살펴보고자 모형을 설계하였다. 모형의 설계를 위해 국내 우제류 농가들의 

목록, 축종, 두수, 그리고 그 위치 정보를 카히스 데이터를 통해 취득하였으며, 해당 모델에서는 사

육규모가 5두 이상인 소 농가 11만 2831호와 20마리 이상인 돼지농가 1만 1423호, 총 12만 4254

호로 제한되었다.
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그림. 구제역 전파모형에서 시뮬레이션 된 소 (왼쪽 노랑색 점) 농가와 돼지 (오른쪽 
빨강색 점) 농가의 위치.

◦ 본 구제역 전파모형은 농장수준에서의 감염을 시뮬레이션하였다. 다시 말해, 모형 안에서 농장 내 

동물들 사이에서 구제역의 전파는 고려하지 않고, 질병이 발생한 농가로부터 다른 농가로의 전파만

을 고려하였다. 모형 내에서 농장 간 구제역의 전파는 직, 간접적으로 일어난다고 설정하였는데, 여

기서 직접전파란 감염농가로부터 감염축의 이동으로 인한 구제역 바이러스의 전파를 의미하고, 간접

전파는 감염농가로부터 인근 농가로의 공기로 인한 전파와 사람/차량 등을 통한 국지적 전파를 각각 

의미한다.

질병전파 모형

◦ 농장 간 구제역 전파는 수학적 질병전파모형 중 SEIR모형(S: 감수성, E:노출, I:감염, R:회복 또는 

제거)을 사용하였다. 모형에서 S 단계에 있는, 즉 구제역에 감수성이 있는 농가가 구제역에 바이러

스에 노출되면 질병상태가 E 단계로 전환되었다. 바이러스에 노출되어 E 단계로 전환된 농장은 잠재

기 이후 I 단계로 전환되고, 이때부터 감염성을 띄어 다른 농가에 구제역 전파가 가능하다고 설정되

었다. 잠재기는 정규분포를 따르되 축종에 따라 다르다고 설정하였다 (소 농가: 평균 및 표준편차가 

각각 3.7일과 0.8일, 돼지 농가: 평균 및 표준편차가 각각 6.0일과 0.9일). 감염성을 띄는 기간, 혹

은 감염된 농가가 I 상태에 머무르는 기간인 감염기 역시 축종별로 다른 정규분포를 갖는다고 가정

하였다 (소 농가: 평균 및 표준편차가 각각 2.6일과 1.1일, 돼지 농가: 평균 및 표준편차가 각각 4.3

일과 1.9일). 감염기가 지나면, 당국으로부터 발생농가로 인식이 되어 전두수 살처분이 진행되고, 이

로인해 감염성을 잃게 된다고 가정하였다.

◦ 농장 간 구제역 직접전파는 감염농가로부터 다른 농가로 가축이동이 일어나 질병이 전염되는 것을 
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모형화 한 것이다. 감염농가로부터 가축이 이동한 농가는 구제역이 반드시 전파된다고 모형에서 가

정하였다. 한 농가로부터 다른 농가로 가축이 이동하는 빈도는 푸아송 분포를 따른다고 설정하였으

며, 그 빈도는 소농가와 돼지농가의 경우 일평균 각각 0.1회와 0.25회라 가정하였다.

그림. 구제역 모형에서 한 농가로부터 다른 농가로 가축이동이 일어나는 일별 빈도를 모
식화한 그림. 그림에 따르면 (축종에 관계없이) 약 40%의 경우에서 가축의 이동이 발생
하지 않는다. 바꿔 말하면, 한 농가 기준 일년 중 약 150여일은 다른 농가로 가축을 보
내지 않는다는 뜻이다.

◦ 한 농가의 가축이동 대상농가의 수는 매일 위 그림의 분포에 따라 정해졌으며, 그 수가 정해진 이

후 가축이 이동하게 되는 대상농가는 그 농가로부터의 거리를 고려하여 확률적으로 선정하였다. 표

에 따르면, 가축의 이동은 5~10km 떨어진 농가들 사이에 가장 빈번하게 이루어진다고 가정되었고, 

30km 이상 떨어진 농가와는 가축의 이동이 없다고 설정하였다. 거리에 따른 대상농가 선정 확률은 

축종에 관계없이 동일하다고 가정하였으나, 대상농가의 선정은 동일 축종 농가만이 가능하도록 설정

되었다.

표. 구제역 전파모형에서 가정된 거리에 따른 가축이동 대상농가 선정 확률(확률은 축종에 상관없이 동

일하다고 가정)

◦ 모형에서 농장 간 구제역 간접전파는 바이러스가 감염농가로부터 공기를 통하거나 (공기 전파), 사

람/차량 등을 통해 (국지 전파) 최대 10km까지 일어난다고 설정되었다. 간접전파는 감염농가로부터

거리 가축이동 대상 농가로 선정될 확률

5km 이내 30%

5~10km 55%

10~15km 10%

15~30km 5%

30km 이상 0%
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의 거리에 따라 확률적으로 발생한다고 가정하였는데, 공기 전파의 경우 거리가 멀어질수록 그 확률

이 줄어든다고 가정한 반면 국지적 전파의 경우 1~3km 이내에 위치한 농가에서 전파확률이 가장 

높다고 가정하였다, 간접전파 확률 중 공기 전파만이 축종에 따라 다르다고 가정하였으며, 그 확률

값은 다음 표에 나타나있다.

표. 구제역 전파모형에서 가정된 거리에 따른 간접전파 확률(국지적 전파의 경우 확률은 축종에 상관없

이 동일하다고 가정)

 질병통제

◦ 농장 간 구제역 전파를 통제하기 위해 네 가지의 통제기법이 적용가능하도록 모형이 설계되었다. 

이는, (1) 백신접종, (2) 능동예찰, (3) 예방적살처분, (4) 이동제한 으로, 사용자의 요구에 따라 관

련 변수를 조정할 수 있도록 모델이 설계되었다. 사용자가 조정 가능한 통제기법별 관련 변수들은 

다음 표에 나타나있다.

표. 구제역 모형에서 통제기법별 조정 가능한 관련 변수들

◦ 백신접종의 경우 이미 국내 우제류 전체를 대상으로 한 구제역 백신 접종이 진행되고 있으므로, 

다양한 변수를 고려하지 않았다. 다만, 백신의 효능을 사용자가 조절할 수 있어, 그 정도에 따라 구

제역의 전파정도를 살펴볼 수 있도록 모델을 설계하였다. 모형에서는, 백신의 효능만큼 농가들이 구

제역에 감염되는 확률이 줄어든다고 가정하였다. 예를 들어 백신 효능이 80%라고 가정한다면, 감염

농가로부터 감염축이 이동한 경우 감염확률이 백신 전에는 100%이지만 백신 후에는 20%로 줄어든

다고 설정하였다.

◦ 모형에서 예찰이라함은, 감염기에 있는 농가에서 구제역 감염이 확인되어 질병상태가 R 단계로 전

환되는 것으로, 감염의 확인은 예찰 민감도에 따라 확률적으로 발생하도록 설정하였다. 여기서 예찰 

거리 공기 전파 확률 (소) 공기 전파 확률 (돼지) 국지 전파 확률

1km 이내 0.0004% / 일 0.002% / 일 1% / 일

1~3km 0.00008% / 일 0.0004% / 일 5% / 일

3~5km 0.00004% / 일 0.0002% / 일 2% / 일

5~10km 0.00001% / 일 0.0005% / 일 1% / 일

10km 이상 0% / 일 0% / 일 0% / 일

통제기법 조정가능 변수

백신접종
Ÿ 전두수 백신접종 유무

Ÿ 백신 효능

능동예찰

Ÿ 능동예찰 수행 유무

Ÿ 수동 및 능동예찰의 민감도

Ÿ 능동예찰 수행 기간

예방적살처분

Ÿ 예방적살처분 수행 유무

Ÿ 예방적살처분 반경

Ÿ 예방적 살처분 지체기간

Ÿ 일별 예방적살처분 가능 총 농가 수

이동제한
Ÿ 이동제한 수행 유무

Ÿ 이동제한 반경
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민감도는 감염기에 있는 농가에서 매일 구제역 감염이 확인될 확률을 의미한다. 모형에서 능동예찰

의 수행이 설정된 경우, 수동예찰을 통해 구제역 감염농가가 최초 확인되면 일정 기간동안 (혹은 능

동예찰 수행 기간동안) 전 농가를 대상으로 능동예찰이 수행된다고 가정하였다.

◦ 모형에서 예방적살처분의 수행이 설정된 경우, 예찰을 통해 확인된 농가로부터 특정거리 내에 있

는 농가들의 질병상태가 R 단계로 전환되었다. 이때, 확인된 시점으로부터 살처분이 수행될 때까지 

지체기간과 하루에 수행할 수 있는 살처분 농가 수를 사용자가 설정할 수 있도록 모형이 설계되었

다.

◦ 모형에서 이동제한의 수행이 설정된 경우, 감염농가 및 그로부터 일정 거리(이동제한 반경) 안에 

있는 농가들은 가축의 유입이나 유출이 일정 기간(이동제한 기간) 동안 금지된다고 설정하였다.

시뮬레이션 방법

◦ 본 전파모형은 R 프로그램을 통해서 수행할 수 있도록 설계되었다. 본 예시는, 위 전파모형을 통

해 국내에서 구제역의 예방적 살처분이 수행되는 경우와 수행되지 않는 경우 구제역으로 인해 영향

을 받게 되는 농가 수를 비교하기 위함이다. 위 예시를 수행함에 앞서, 사용자의 컴퓨터에 R 프로그

램과 R studio, 그리고 본 모형을 포함하고 있는 FMDsimSK 패키지가 설치되어있다고 가정한다. 

◦ 우선 R Studio 프로그램에서 FMDsimSK 패키지를 로드한 뒤, 모형 구동을 위한 매개변수 설정값

들을 입력한다. 본 예시에서는, 구제역 백신의 효율은 90%, 전국 능동예찰 기간은 3일, 수동 및 능

동 예찰의 효율은 각각 50%와 95%라고 설정한다 (아래 그림).

FMDsimSK::control_vac(0.9)

FMDsimSK::control_surv(3, 0.5, 0.95)

◦ 예방적 살처분의 경우 특정 농가에서 감염이 확인된 지 3일 뒤에 그 농가로부터 반경 1km 이내에 

있는 다른 우제류 농가를 대상으로 수행된다고 가정한다. 예방적 살처분은 하루 전국 최대 100농가

까지 가능하다고 설정한다. 또한 이동제한의 경우, 감염이 확인된 농가로부터 반경 10km 이내의 농

가에서 가축의 유입이나 유출이 없다고 설정한다 (아래 그림).

FMDsimSK::control_precull(1, 1.0, 3, 100)

FMDsimSK::control_movresl(1, 10.0)

◦ 구제역 바이러스가 초기 유입될 위치도 설정한다. EPSG 5179 상 X축 904485, Y축 1959620인 

곳에서 가장 가까운 농가에 바이러스가 최초로 유입된다고 가정한다.

FMDsimSK::FMD_introl(904485, 1959620)
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◦ 마지막으로 모형을 반복 수행할 횟수와 모형 수행을 위해 사용할 컴퓨터의 CPU 코어 수, 그리고 

시뮬레이션 기간을 설정한다. 편의상 모델은 200회를 반복하고, 이를 위해 2개의 코어를 사용하며 

시뮬레이션은 구제역 바이러스 최초 유입으로부터 180일간을 수행한다고 설정한다. 이러한 설정으로 

모델을 수행하면 아래의 그림과 같은 결과를 얻을 수 있다.

res1 <- FMDsimSK::FMD_simulationl(200, 2, 180)

Result_FMD(res1)

The median (interquartile range) epidemic period of FMD is 102 (90~113) days.

The median (interquartile range) of 841 (822~892) farms were pre-emptively 

culled.

The median (interquartile range) of 2026 (1911~2189) farms were restriced from 

animal movements.

◦ 위와 같은 설정을 통한 모델 결과에 따르면, 구제역 발생기간은 평균 102일 정도 지속되고, 총 

841개의 농가에서 예방적 살처분이 진행되며 약 2천여 곳 이상의 농장이 이동제한의 영향을 받게 

된다고 한다. 시뮬레이션 기간 중 구제역이 발생하는 농가 수의 변화는 아래의 그림과 같다.

◦ 두 번째 예시에서는 앞의 설정과 동일하되 단지 예방적 살처분만 수행하지 않는다고 가정한다. 두 

번째 모델을 수행하기 위해 설정값을 재입력하여 모델을 구현하면 그 결과가 아래의 그림과 같이 나

타난다.
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FMDsimSK::control_precull(0, 0, 0, 0)

res2 <- FMDsimSK::FMD_simulationl(200, 2, 180)

Result_FMD(res2)

The median (interquartile range) epidemic period of FMD is 129 (114~178) days.

The median (interquartile range) of 0 (0~0) farms were pre-emptively culled.

The median (interquartile range) of 5242 (5029~5858) farms were restriced from 

animal movements.

◦ 두 번째 예시의 결과에 따르면, 구제역 발생기간은 평균 129일 정도 지속되고, 총 5,242곳의 농장

이 이동제한의 영향을 받게 된다고 한다. 시뮬레이션 기간 중 구제역이 발생하는 농가 수의 변화는 

아래의 그림과 같다.

◦ 두 상황

의 결과를 비교하고자 할 때는, 아래와 같은 명령어를 수행한다.
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FMDsimSK::Result_comparel(res1, res2)

The median epidemic period of FMD in the first and second scenario is

102 days and 129 days, respectively.

On average, the epidemic period of the first scenario is 79.1 % of the second 

scenario.

The difference is statistically significant with the p value of < 0.0001 (Student's 

T-test).

The median number of farms pre-emptively culled in the first and second scenario 

is 841 days and 0, respectively.

On average, the number of pre-emptively culled farms of the second scenario is 0 

% of the first scenario.

The difference is statistically significant with the p value of < 0.0001 (Student's 

T-test).

The median number of movement restricted farms in the first and second scenario 

is 2026 days and 5242, respectively.

On average, the number of movement restricted farms of the first scenario is 38.6 

% of the second scenario.

The difference is statistically significant with the p value of < 0.0001 (Student's 

T-test).

◦ 두 결과를 비교해본 결과, 예방적 살처분이 적용된 경우와 그렇지 않은 경우 구제역 발생기간과 

이동제한에 영향을 받는 농가 수가 통계적으로 유의미한 차이을 보인다는 것을 알 수 있다. 같은 기

간 동안 구제역이 발생한 농가 수를 비교하면 아래의 그림과 같다. 그림에서 초록색은 예방적 살처

분이 적용되지 않은 경우, 붉은색은 적용된 경우로, 유관으로 비교하여도 확실히 예방적 살처분이 

구제역 발생농가 수를 줄이는 데에 큰 역할을 한다는 것을 알 수 있다.
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1-3) HPAI 전파모형

시뮬레이션 상황 설정

◦ 본 HPAI 전파모형은 국내 가금 농가에서 고병원성 조류독감(이하 HPAI)이 전파되는 상황을 시뮬

레이션하기 위해 개발되었다. 특히, 2020년 11월부터 2021년 4월 사이 전국 48개의 시, 군 소재 

110여 곳의 가금 농가에서 보고되었던 HPAI 발생 상황을 시뮬레이션하도록 모형을 설계하였다. 모

형의 설계를 위해 국내 가금 농가들의 목록, 사육 규모, 그리고 위치 정보를 카히스 데이터를 통해 

취득하였으며, 해당 모델에서는 사육규모가 300수 이상인 가금농가 9천 467호로 그 대상을 제한하

였다.

그림. HPAI 전파모형에서 고려된 약 9천 500여호의 
가금 농가들 위치(붉은점)

◦ 과거 국내에서 HPAI가 발생했던 양상을 살펴보면, 그 발생 시기와 장소가 겨울 철새가 머무르는 

시기 및 장소와 매우 높은 유사성을 보였다. 이는, 국내 가금 농가에서 HPAI 발생이 (1) 감염성을 

띄는 철새로부터 배출된 바이러스가 사람/기구 등을 통해 농가 내로 유입되는 형태를 통해 가장 빈

번히 일어나고, (2) 감염된 농가로부터 다른 농가로의 이차전파가 발생 일부를 설명한다는 것을 암

시한다. 따라서, 본 HPAI 전파모형은 (1) 철새 유래 감염, (2) 감염농가로부터 차량의 이동으로 인한 

전파, 그리고 (3) 인근 감염농가로부터 사람/공기 등을 통한 국지적 전파를 통해 가금 농가들에서 

HPAI가 발생한다고 가정하였다. 본 모형은 농장수준에서의 감염을 시뮬레이션하며, 농장 내 동물들 
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사이의 질병 전파는 고려하지 않았다.

◦ 본 전파모형에서 철새 유래 감염을 구현하기 위하여, 우리나라 지역 일부를 총 일곱 개의 철새 도

래지 권역으로 나누었다. 이러한 권역화는 2014년 수집된 국내 철새 추적 데이터를 Kernel density

를 통해 분석하여 도출되었다.

그림. HPAI 전파모형에서 고려된 철새 도래 권역. 지역에 따
라 경기북부권 (노랑), 경기남부 및 충청권 (초록), 전북권 (진
한파랑), 전남권 (보라), 강원권 (옅은 파랑), 경북권 (오렌지), 
경남권 (빨강) 총 일곱 개의 권역으로 나눌 수 있다.

질병전파 모형

◦ 본 모형에서 가금 농가들은 감염단계에 따라 S(질병 감수성), E(노출), I(감염), R(회복 또는 제거) 

단계로 구분되었다. S단계에 있는, 즉 HPAI에 아직 감수성이 있는 농가가 HPAI 바이러스에 노출되

면 질병상태가 E단계로 전환되었다. 바이러스에 노출되어 E단계로 전환된 농장은 잠재기 이후 I단계
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로 전환되고, 이때부터 감염성을 띄어 다른 농가에 HPAI 전파가 가능하다고 설정되었다. 잠재기와 

감염기는 고정된 값으로 각각 15일과 6일이라고 가정하였다. 감염기가 지나면, 당국으로부터 발생농

가로 인식이 되어 전두수 살처분이 진행되고, 이로 인해 감염성을 잃게 된다고 가정하였다.

◦ 본 HPAI 전파모형에서 철새 유래 감염은 가금 농가의 위치가 철새 권역 내에 존재하는 경우 시뮬

레이션 기간동안 (질병 감수성을 유지하는 한) 언제든 가능하도록 설정하였다. 겨울 철새의 유입 정

도가 온도가 추워지면서 높아지고 봄이와 따뜻해지면서 낮아진다는 점을 감안하여, 철새 유입으로 

인한 HPAI 감염 가능성은 시기에 따라 최대 0.6% / 일까지 높아진다고 가정하였다 (그림 3). 참고

로 아래 그림의 확률분포는, 2020년/2021년 전국에서 발생한 약 110건의 HPAI를 시기적 유사하게 

모형화하기 위해 가정된 값으로, 전파모형에서 전체 일곱 개의 철새 권역에 HPAI에 감염된 철새가 

유입된다고 설정한 경우 2020년/2021년과 유사한 HPAI 발생 곡선을 모형을 통해 얻을 수 있다. 모

형에서는 (1) 시뮬레이션의 시작 첫날이 철새가 유입되기 시작하는 11월 1일이고, (2) 그날로부터 

120일간에 걸쳐 철새가 국내에 여러 권역에서 겨울을 난다고 설정되었다. 

그림. HPAI 전파모형에서 가정된 일자별 철새 유래 감염확률. 

◦ 본 전파모형에서 농장 간 HPAI의 전파는 차량 이동 혹은 국지적 전파를 통해 일어난다고 가정되었

다. 이 중 차량 이동의 경우, 한 농가로부터 다른 농가로 차량이 이동하는 빈도는 푸아송 분포를 따

른다고 설정하였으며, 그 빈도는 일평균 1회라고 가정하였다.
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그림. HPAI 전파모형에서 가금 농가의 일별 차량이동 대상 농가 수
한 농가의 차량 이동 대상농가의 수는 매일 위 그림의 분포에 따라 정해졌으며, 그 수가 정해진 이

후 차량이 이동하게 되는 대상농가는 그 농가로부터의 거리를 고려하여 확률적으로 선정하였다. 표

에 따르면, 가축의 이동은 5~10km 떨어진 농가들 사이에 가장 빈번하게 이루어진다고 가정되었고, 

30km 이상 떨어진 농가와는 가축의 이동이 없다고 설정하였다. 감염농가로부터 차량이 이동한 경

우, 30%의 확률로 HPAI가 전파된다고 모형에서 가정하였다.

표. HPAI 전파모형에서 가정된 거리에 따른 차량 이동 대상농가 선정 확률

◦ 본 전파모형에서 공기 등을 통한 HPAI의 국지적 전파는 감염 농가로부터 인근 1km이내에 소재한 

S상태의 이웃 가금 농가들에게 매일 10%의 확률로 발생한다고 가정하였다. 

질병통제

◦ 농장 간 HPAI 전파를 통제하기 위해 세 가지의 통제기법이 적용가능하도록 모형이 설계되었다. 이

는, (1) 능동예찰, (2) 예방적살처분, (3) 이동제한으로, 사용자의 요구에 따라 관련 변수를 조정할 

수 있도록 모델이 설계되었다. 사용자가 조정 가능한 통제기법별 관련 변수들은 다음 표에 나타나있

다.

표. HPAI 전파모형에서 통제기법별 조정 가능한 관련 변수들

거리 차량 이동 대상 농가로 선정될 확률

5km 이내 30%

5~10km 55%

10~15km 10%

15~30km 5%

30km 이상 0%

통제기법 조정가능 변수

능동예찰 Ÿ 능동예찰 수행 유무
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◦ 모형에서 예찰이라함은, 감염기에 있는 농가에서 HPAI 감염이 확인되어 질병상태가 R 단계로 전

환되는 것으로, 감염의 확인은 예찰 민감도에 따라 확률적으로 발생하도록 설정하였다. 여기서 예찰 

민감도는 감염기에 있는 농가에서 매일 HPAI 감염이 확인될 확률을 의미한다. 모형에서 능동예찰의 

수행이 설정된 경우, 수동예찰을 통해 HPAI 감염농가가 최초 확인되면 일정 기간동안 (혹은 능동예

찰 수행 기간동안) 전 농가를 대상으로 능동예찰이 수행된다고 가정하였다. 예찰을 통해 잠재기에 

있는 농가도 감염 확인이 가능하다고 모형에서 설정되었지만, 이러한 경우 해당 농가에 바이러스 유

입된 시점으로부터 최소 11일이 지나야 가능하다고 가정하였다.

◦ 모형에서 예방적살처분의 수행이 설정된 경우, 예찰을 통해 확인된 농가로부터 특정거리 내에 있

는 농가들의 질병상태가 R 단계로 전환되었다. 이때, 확인된 시점으로부터 살처분이 수행될 때까지 

지체기간을 사용자가 설정할 수 있도록 모형이 설계되었다.

◦ 모형에서 이동제한의 수행이 설정된 경우, 감염농가 및 그로부터 일정 거리(이동제한 반경) 안에 

있는 농가들은 차량의 유입이나 유출이 일정 기간(이동제한 기간) 동안 금지된다고 설정하였다.

시뮬레이션 방법

◦ 본 전파모형은 R 프로그램을 통해서 수행할 수 있도록 설계되었다. 본 예시는, 위 전파모형을 통

해 국내에서 HPAI의 예방적 살처분과 이동제한이 수행되는 경우와 수행되지 않는 경우 HPAI로 인해 

영향을 받게 되는 농가 수를 비교하기 위함이다. 위 예시를 수행함에 앞서, 사용자의 컴퓨터에 R 프

로그램과 R studio, 그리고 본 모형을 포함하고 있는 HPAIsimSK 패키지가 설치되어있다고 가정한

다. 

◦ 우선 R Studio 프로그램에서 HPAIsimSK 패키지를 로드한 뒤, 모형 구동을 위한 매개변수 설정값

들을 입력한다. 본 예시에서는, 전국 능동예찰 기간은 120일, 수동 및 능동 예찰의 효율은 각각 1%

와 3.5%라고 설정한다 (아래 그림). 위 설정값들은 2020/21년 HPAI 발생 당시, 전체 발생 농가 

109호 중 예찰을 통해 발견한 농가 수가 40호였다는 사실에 기인하여 맞춰진 값이다.  

HPAIsimSK::control_surv(dsurv= 120, passurv= 0.01, actsurv= 0.035)

◦ 예방적 살처분의 경우 특정 농가에서 감염이 확인된 지 1일 뒤에 그 농가로부터 반경 3km 이내에 

Ÿ 수동 및 능동예찰의 민감도

Ÿ 능동예찰 수행 기간

예방적살처분

Ÿ 예방적살처분 수행 유무

Ÿ 예방적살처분 반경

Ÿ 예방적 살처분 지체기간

이동제한

Ÿ 이동제한 수행 유무

Ÿ 이동제한 반경

Ÿ 이동제한 기간
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있는 다른 가금 농가를 대상으로 수행된다고 가정한다. 또한 이동제한의 경우, 한 농가에서 감염이 

확인된 날로부터 120일 간 해당 농가 반경 10km 이내의 농가에서 가축의 유입이나 유출이 없다고 

설정한다 (아래 그림).

HPAIsimSK::control_precull(precull= 1, rprecull= 3.0, delaypecull= 1)

HPAIsimSK::control_movresl(moveres= 1, rmoveres= 10.0, dmoveres= 120)

◦ HPAI 바이러스가 초기 유입 시나리오도 설정한다. 사용자가 전국적인 HPAI 발생을 구현하고자 한

다면 모든 철새 권역에 HPAI에 감염된 철새가 머무른다고 가정한다. 만일 철새가 아닌 농가를 통해 

초기 바이러스가 유입된 시나리오를 구성하고 싶다면, 농가의 EPSG 5179 상 좌표위치를 설정하도

록 한다 (X= 0, Y= 0 의 경우는 초기 농가 유입 시나리오를 배재함). 

HPAIsimSK::HPAI_introl(GB= 1, GC= 1, JB= 1, JN= 1, KW= 1, KB= 1, KN= 1, X= 

0, Y= 0)

◦ 마지막으로 모형을 반복 수행할 횟수, 시뮬레이션 기간, 그리고 겨울철 휴지기에 있는 농가의 비율

을 설정한다. 편의상 모델은 1000회를 반복하고, 시뮬레이션은 구제역 바이러스 최초 유입으로부터 

180일간을 수행하며, 휴지기 농가는 전체 농가 대비 65%라고 설정한다. 이러한 설정으로 모델을 수

행하면 아래의 그림과 같은 결과를 얻을 수 있다.

res1 <- HPAIsimSK::HPAI_simulationl(1000, 180, 0.65)

Result_HPAI(res1)

The median (interquartile range) of 448 (417~482) farms were pre-emptively 

culled.

The median (interquartile range) of 1298 (1228~1358) farms were restriced from 

vehicle movements.
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◦ 위와 같은 

설정을 통한 모델 결과에 따르면, 평균 448개의 농가에서 예방적 살처분이 진행되고 약 1300여 곳

의 농장이 이동제한의 영향을 받게 된다고 한다. 시뮬레이션 기간 중 HPAI가 발생하는 농가 수의 변

화는 아래의 그림과 같다.

◦ 두 번째 예시에서는 앞의 설정과 동일하되 예방적 살처분 및 이동제한을 수행하지 않는다고 가정

한다. 두 번째 모델을 수행하기 위해 설정값을 재입력하여 모델을 구현하면 그 결과가 아래의 그림

과 같이 나타난다.

HPAIsimSK::control_precull(precull= 0, rprecull= 0.0, delaypecull= 0)

HPAIsimSK::control_movresl(moveres= 0, rmoveres= 0, dmoveres= 0)

res2 <- HPAIsimSK::HPAI_simulationl(1000, 180, 0.65)

Result_HPAI(res2)

The median (interquartile range) of 0 (0~0) farms were pre-emptively culled.

The median (interquartile range) of 0 (0~0) farms were restriced from vehicle 

movements.

◦ 두 상황의 결과를 비교하고자 할 때는, 아래와 같은 명령어를 수행한다.
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HPAIsimSK::Result_comparel(res1, res2)

The median number of farms pre-emptively culled in the first and second scenario 

is

448 days and 0, respectivley.

On average, the number of pre-emptively culled farms of the second scenario is 0 

% of the first scenario.

The difference is statistically significant with the p value of < 0.0001 (Student's 

T-test).

The median number of movement restricted farms in the first and second scenario 

is

1298 days and 0, respectivley.

On average, the number of movement restricted farms of the second scenario is 0 

% of the first scenario.

The difference is statistically significant with the p value of < 0.0001 (Student's 

T-test).

◦ 두 결과를 비교해본 결과, 예방적 살처분 및 이동제한이 적용된 경우(붉은색)와 그렇지 않은 경우

(초록색) HPAI에 감염되는 농가 수가 유관으로 비교하여도 확실히 차이가 난다는 것을 알 수 있다.

 

2) 질병전파모형 구축을 위한 축산/공간/환경정보 관계형 빅데이터 패브릭 시스템 구축

- 질병전파모형 분석 지원을 위한 실시간 연결, 셀프 서비스, 자동화 및 보편적 변환에 대한 새로운 

분석 요구 사항을 충족할 수 있는 최신의 데이터 패브릭 구조의 시스템 개발
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<질병전파 분석 지원을 위한 데이터 패브릭 구조의 시스템 개발> 

- 다양한 소스의 데이터를 통합, 처리, 선별 및 변환에 최적화된 데이터 가상화 패브릭 시스템 구축

⦁ 1차년도 이후 WOAH는 전세계 동물 질병발생 정보 사이트가 2023년 약간의 재개편으로 인한 

데이터 수집 시스템 수정.

<전세계 동물질병발생 정보 제공 페이지- 2022년(안정성 떨어짐)>
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<전세계 동물질병발생 정보 제고 페이지- 2023년도 재 개편>

⦁ 관세청 국가별 및 연도별 축산물 수입 통계량 데이터베이스 구축

⦁ 국제 감염병 학회(International Society for Infectious Diseases, ISID)의 ProMed 사이트 수집

을 통한 데이터베이스 구축

- 세계동물보건기구(WOAH)의 질병 데이터 수집 과정

<질병발생정보 자동 수집/가공/저장 프로세스>

⦁ 원본 데이터 수집 과정

ü 전체 WOAH 질병 데이터 수집 순서

� 이벤트 리스트 조회

 https://wahis.woah.org/api/v1/pi/event/filtered-list 

입 https://wahis.woah.org/api/v1/pi/event/filtered-list
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‚ 이벤트에 포함된 리포트 리스트 조회:

https://wahis.woah.org/api/v1/pi/event/{eventid}/report-evolution?language=en

ƒ 리포트 상세 조회:

https://wahis.woah.org/api/v1/pi/review/report/{reportid}/event-information?language=

en

력

결

과

입

력
https://wahis.woah.org/api/v1/pi/event/5469/report-evolution?language=en

결

과

입

력

https://wahis.woah.org/api/v1/pi/review/report/164978/event-information?

language=en

결
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„ 이벤트의 outbreaks 리스트 조회:

https://wahis.woah.org/api/v1/pi/review/event/{eventid}/outbreaks?language=en

 

… outbreak 상세 조회:

https://wahis.woah.org/api/v1/pi/review/event/{eventid}/outbreak/{outbreakid}/all-info

rmation?language=en

과

입

력

https://wahis.woah.org/api/v1/pi/review/event/5469/outbreaks?language=e

n

결

과

입

력

https://wahis.woah.org/api/v1/pi/review/report/164998/outbreak/130089/al

l-information?language=en

결

과



- 62 -

⦁ 원본 데이터 저장

ü 원본 데이터 저장을 위해서 JSON 데이터를 파싱을 통해 주요 메타데이터 저장

ü 원본데이터(JSON) 또한 수집상태 그대로 저장

<수집원본의 메타데이터 저장 및 JSON 저장을 위한 ER Diagram>

⦁ 분석대상 데이터 생성 및 저장

ü 원본 데이터 항목에서 JSON 데이터를 파싱을 통해 서비스 대상 항목만을 추출하여 저장
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<분석활용에 필요한 데이터 저장을 위한 ER Diagram>

ü 해외 질병 발생 정보 구성 : WOAH 보고서의 내용 중 분석에 필요한 항목만을 추출하여 데

이터베이스 테이블을 구성하였으며 추출 항목은 아래와 같음 

헤더(추출 항목) 데이터(발생 case 별)

reportid FUR_149676

im_reportid evt_3674

reporttype 1

reportnm Aujeszky's disease virus (Inf. with) , France

country France

diseaseshortnm 　

disease Aujeszky's disease virus (Inf. with)

followno 2

followdt 2021-04-27

submitdate 2021-04-27

reportdate 2021-04-26

startdate 2021-03-12

confirmdate 2021-03-24

resolvedate 2021-04-15

[표] 해외 질병 발생 정보 테이블 - 요약정보
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serotype 　

submitoutbreaks 2

animaltreated 　

vaccination 　

헤더(추출 항목) 데이터(발생 case 별)

reportid FUR_149676

seqno 84679

reporttype 1

reportnm Aujeszky's disease virus (Inf. with) , France

followno 2

followdt 2021-04-27

diseaseshortnm 　

disease Aujeszky's disease virus (Inf. with)

species Wild boar (Sus scrofa):Suidae-Artiodactyla

measuringunits Animal

susceptible 1900-03-05

cases 1900-01-02

deaths 1900-01-00

disposed 1900-03-05

slaughtered 0

speciesno 00:00.0

[표] 해외 질병 발생 정보 테이블 - 피해정보

헤더(추출 항목) 데이터(발생 case 별)

reportid FUR_149676

seqno 84679

reporttype 1

reportnm Aujeszky's disease virus (Inf. with) , France

followno 2

followdt 2021-04-27

diseaseshortnm 　

disease Aujeszky's disease virus (Inf. with)

province Auvergne-Rhône-Alpes

numoutbreaks 1900-01-01

[표] 해외 질병 발생 정보 테이블 - 지역정보
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⦁ 추출한 데이터의 Data base 저장 자동화 모듈 개발

ü 매일 09시 10분, WOAH 웹 크롤링 봇이 자동으로 작업을 수행하도록 스케줄러 기능을 개발

ü 자동화 처리는 해당 년월 기준 7일 이전의 이벤트 리스트를 수집하고, 변경유무를 확인하고, 

추가된 데이터를 입력하고, 수정된 메타데이터 정보를 반영

ü WOAHCrawler.sh를 생성하는 crontab에 등록

  

   <운영 시스템 크론탭에 적용된 내용>

⦁ 추출한 데이터의 서비스하기 위한 View  테이블 생성

district Allier

subdistrict Moulins

unittype Other

location 　

latitude 46.5031

longitude 47:02.4

startdate 2021-03-12

enddate 2021-04-13

affctpop

wild boars kept for restocking for hunting 

purposes were tested as part of a planned 

surveillance programme. the enclosure includes 35 

adults and 30 young animals; only two animals 

tested positive. contamination by contact with wild 

boars is strongly suspected.
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<분석활용에 필요한 데이터 검색을 위한 View 테이블 ER Diagram>

⦁ Follow-UP 데이터 추적 관리

ü 연속 보고서의 추적관리를 통해 진행 상황과 최종결과 상황을 구분하여 통계 및 분석에 활용

할 수 있도록 지원

⦁ 전세계 동물질병 발생 데이터 수집정보 시각화 및 분석을 위한 데이터마트 개발

ü 누구나 쉽게 사용할 수 있는 웹기반의 사용자 UI/UX 구현

ü 별도의 SQL, 쿼리 명령 없이 정제된 데이터를 게시판 형태로 조회 이용할 수 있도록 구현

ü 사용자는 상세 검색옵션을 통해 필요한 데이터를 쉽고 정확하게 조회할 수 있음

ü 조회한 데이터는 파일형태로 다운받아 재활용할 수 있도록 기능 구현

ü 웹 분석도구(분석용 노트북) Zeppelin 연동을 지원

ü 질병발생 리포트의 다양한 컬럼 중 사용자가 원하는 컬럼만을 화면에 표시할 수 있도록하여 
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사용자 편의성을 크게 향상시킴

ü 데이터마트의 각 컬럼 별 정렬 기능 구현

<전세계 동물질병 발생정보 데이터마트 조회화면>

⦁ 전세계 동물질병 발생정보 실시간 리포트 대시보드 개발

ü 동물질병 발생 현황 시각화 시스템 구현(ASF, FMD, HPAI>
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<전세계 동물질병 발생현황 실시간 모니터링 대시보드-1>

<전세계 동물질병 발생현황 실시간 모니터링 대시보드-2>
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ü 전년대비 월별 발생 현황

<WOAH에 보고된 2022~2023년 HPAI 국내 발생현황>

- 웹크롤링 기술을 이용하여 국가별 및 연도별 축산물 수입 통계량 데이터베이스 구축

⦁ 해외에서 수출입하는 축산물(돼지)의 유통량에 따른 가중치로 유병률을 분석하는 시스템 구성

<2023년 변경된 관세청 수출입 무역 통계 시스템>
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⦁ 관세청 수출입 무역통계 사이트 수출입 통계 항목 데이터 수집기를 통해 최근 2002년부터 

2023년 소, 돼지 관련 축산물 데이터를 수집

⦁ 추가적으로 2023년 개편을 통해 제공하는 신성질을 분석하여 ASF에 제일 영향 있는 축산물로 

추출하여 구성

⦁ 수집기는 Python의 BeautifulSoup4와 Selenium모듈을 이용하여 구현

⦁ 마우스의 움직임과 키보드의 입력을 주어 HS코드별 수집하도록 구현

url = "https://unipass.customs.go.kr/ets/index.do"

driver.get(url)

time.sleep(3)

#품목별 국가별 수출입 실적

element = 

driver.find_element_by_xpath('//*[@id="maincont"]/div/article/ul/li[1]/div/ul[1]/li[6]/a')

ActionChains(driver).move_to_element(element).click().perform()

time.sleep(3)

#월단위 수집

select_year = '//*[@id="TRS0104012Q_priodKind"]/option[2]'

driver.find_element_by_id("TRS0104012Q_priodKind").click()

time.sleep(0.5)

driver.find_element_by_xpath(select_year).click()

#조회기간 Start_Yeat 선택

start_year = '//*[@id="TRS0104012Q_priodFr"]/option[49]'

driver.find_element_by_id("TRS0104012Q_priodFr").click()

time.sleep(0.5)

driver.find_element_by_xpath(start_year).click()

-

#조회기간 End_Yeat 선택

End_year = '//*[@id="TRS0104012Q_priodTo"]/option[1]'

driver.find_element_by_id("TRS0104012Q_priodTo").click()

time.sleep(0.5)

driver.find_element_by_xpath(End_year).click()

#돼지고기 냉장 삼겹살 : 02-03-19-1000

driver.find_element_by_id("TRS0104012Q_hsSgn02").send_keys("16")

time.sleep(0.5)

driver.find_element_by_id("TRS0104012Q_hsSgn04").send_keys("02")

time.sleep(0.5)

driver.find_element_by_id("TRS0104012Q_hsSgn06").send_keys("50")

time.sleep(0.5)

[표] 관세청 수출입 Selenium Code
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⦁ 관세청에서 제공하는 데이터는 신성질별로 코드를 입력하여 데이터를 수집

driver.find_element_by_id("TRS0104012Q_hsSgn10").send_keys("9000")

time.sleep(0.5)

#국가 선택

all_country = '//*[@id="TRS0104012Q_cntyCd"]/option[1]'

driver.find_element_by_id("TRS0104012Q_cntyCd").click()

time.sleep(0.5)

driver.find_element_by_xpath(all_country).click()

#조회

submit = '//*[@id="TRS0104012Q_fmSearch"]/div/footer/button'

driver.find_element_by_xpath(submit).click()

time.sleep(5)

#조회한 데이터 엑셀 다운로드

driver.find_element_by_id("TRS0104012Q_downExcel_double").click()

#조회기간 Start_Yeat 선택

start_year = '//*[@id="TRS0104012Q_priodFr"]/option[98]'

driver.find_element_by_id("TRS0104012Q_priodFr").click()

time.sleep(0.5)

driver.find_element_by_xpath(start_year).click()

#조회기간 End_Yeat 선택

End_year = '//*[@id="TRS0104012Q_priodTo"]/option[50]'

driver.find_element_by_id("TRS0104012Q_priodTo").click()

time.sleep(0.5)

driver.find_element_by_xpath(End_year).click()

#조회

submit = '//*[@id="TRS0104012Q_fmSearch"]/div/footer/button'

driver.find_element_by_xpath(submit).click()

time.sleep(5)

#조회한 데이터 엑셀 다운로드

driver.find_element_by_id("TRS0104012Q_downExcel_double").click()
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<관세청에서 분류하는 신성질중 소, 돼지관련 코드>

기간 국가명

수출중

량

(톤)

수입중

량

(톤)

수출금액

(USD1,00

0)

수입금액

(USD1,00

0)

무역수지

(USD1,00

0)

2023 미국 0.2 431,213 3 2,789,913 -2,789,910
2023 호주 0 207,351.9 0 1,377,883 -1,377,883
2023 스페인 0 114,944.3 0 453,604 -453,604
2023 캐나다 0 9,0354.3 0 371,898 -371,898
2023 네덜란드 0 3,7146.9 0 158,685 -158,685
2023 칠레 0 3,2947.2 0 156,558 -156,558
2023 뉴질랜드 0 2,1446.4 0 115,714 -115,714
2023 오스트리아 0 24,111 0 103,562 -103,562
2023 멕시코 0 18,840.9 0 75,146 -75,146
2023 덴마크 0 12,588.4 0 43,816 -43,816
2023 프랑스 0 8,773.7 0 43,229 -43,229
2023 벨기에 0 12,628.4 0 42,721 -42,721
2023 브라질 0 11,361.6 0 37,293 -37,293
2023 핀란드 0 5,399.1 0 23,328 -23,328
2023 아일랜드 0 6,629.4 0 18,605 -18,605
2023 영국 0 5,802.9 0 8,887 -8,887
2023 우루과이 0 922.1 0 4,893 -4,893
2023 홍콩 427.7 0 4,384 0 4,384
2023 독일 0 906.6 0 4,046 -4,046
2023 스웨덴 0 3,335.5 0 4,020 -4,020
2023 포루투갈 0 1,083.2 0 3,764 -3,764
2023 이탈리아 0 52.9 0 1,751 -1,751
2023 말레이시아 14.2 0 628 0 628
2023 네팔 1.9 0 346 0 346
2023 몽골 4.6 0 229 0 229
2023 캄보디아 1.5 0 87 0 87
2023 베트남 5 0 68 0 68
2023 아랍에미리트 연합 3.2 0 54 0 54
2023 나이지리아 6.5 0 46 0 46
2023 사우디아라비아 0.6 0 42 0 42
2023 기니 2 0 23 0 23
2023 이라크 1.8 0 12 0 12
2023 중국 0.2 0 1 0 1
2023 필리핀 0.1 0 1 0 1

[표] 2023 신성질별 소,돼지고기 국가별 수출입 통계량
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⦁ 관체청으로부터 수집된 축산물(소, 돼지)  수ž출입 데이터

<관세청으로부터 수집된 축산물(소,돼지) 데이터>

⦁ 미국의 2002-2023년간 년도별 축산물(소, 돼지) 수ž출입 데이터
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<관세청으로부터 수집된 미국의 년도별 축산물(소,돼지) 데이터>

- 웹크롤링 기술을 이용하여 감염병과 관련된 정보를 제공하는 ProMed 사이트 수집

⦁ ProMED-mail은 전 세계의 감염병과 관련된 정보를 실시간으로 제공하는 전문적인 전자우편 

기반의 오픈 소스 감염병 감시 및 정보 공유 시스템

⦁ 세계 각지에서 활동하는 의료 전문가, 감염병 전문가, 보건 기관 등에서 제공하는 정보로 구성

⦁ 질병방생 위치정보 제공
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<ProMed 사이트 - 최신정보 리스트 화면>

⦁ 데이터 수집 과정

ü Promed 데이터 수집 순서

� 최신 리스트 조회

 https://promedmail.org/wp-admin/admin-ajax.php

입

력

post form-data

action=get_latest_posts&edate=&return_map=true&feed_id=1&seltype=late

st&tz=GMT

결
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‚ 리스트 조회:

https://promedmail.org/wp-admin/admin-ajax.php

주의사항: timezone을 GMT로 설정해야 해당 일자의 데이터를 정확하게 수집

ƒ 리포트 상세 조회:

https://promedmail.org/wp-admin/admin-ajax.php

과

입

력

action:get_promed_search_content

query[0][name]:kwby1

query[0][value]:summary

query[1][name]:search

query[1][value]:

query[2][name]:show_us

query[2][value]:1

query[3][name]:date1

query[3][value]:01/01/2000

query[4][name]:date2

query[4][value]:01/31/2023

query[5][name]:feed_id

query[5][value]:1

tz:GMT

query[6][name]: pagenum

query[6][value]:1

query[7][name]: submit

query[7][value]: next

query[8][name]: show_us

query[8][value]: 1

query[9][name]: timezone

query[9][value]: GMT

결

과

입

력
action=get_latest_post_data&alertId=8714276&tz=GMT
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⦁ 원본 데이터 저장 

<데이터베이스에 저장된 원본 데이터>

⦁ 정제된 데이터

<데이터베이스에 저장된 서비스 활용을 위해 정제된 데이터>

결

과
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ü 질병 발생 정보 구성 : PorMed 보고서의 내용 중 서비스에 필요한 항목만을 추출하여 데이

터베이스 테이블을 구성하였으며 추출 항목은 아래와 같음

3) 지리정보시스템 기반 질병전파 시뮬레이션 결과 시각화 시스템 구축

- GIS 기반 질병전파 시뮬레이션 결과 시각화 시스템 개발

헤더(추출 항목) 데이터

id(아이디) 8714286

unique_string(관리번호) 20240117.8714286

title(제목) PRO/EDR> Cholera, diarrhea & dysentery update (03): Africa 
(Sudan, Nigeria)

contents(메일 내용)

CHOLERA, DIARRHEA & DYSENTERY UPDATE (03): 
AFRICA (SUDAN, NIGERIA)
*************************************************************
*****
A ProMED-mail post
<http://www.promedmail.org>
ProMED-mail is a program of the
International Society for Infectious Diseases
<http://www.isid.org>

In this update:
[1] Sudan
[2] Nigeria

...

issue_date(발생일) 2024-01-18 08:35:47.000 +0900

load_date(게시일) 2024-01-18 08:35:47.000 +0900　

lat(대표 위도) 19.0

lon(대표 경도) 33.200001

markers

(발생지 좌표리스트)

{
  "12029": [
    "l3",
    "Cross River State, Nigeria",
    "5.750000",
    "8.500000"
  ],
  "30886": [
    "l3",
    "River Nile, Sudan",
    "19.000000",
    "33.200001"
  ]
}

[표] ProMed 질병발생 정보 테이블
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<질병전파 시뮬레이션 결과를 GIS기반으로 표현>

- 전세계 질병발생 상황과 분석 데이터를 함께 시각화할 수 있도록 구현

⦁ WOAH로부터 수집한 전세계의 ASF, HPAI, FMD질병의 발생위치정보(위도, 경도)를 통해 시각화 

구현
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<2023년도 발생한 질병의 국가 및 발생 위치정보>

- 국내(시군구, 읍면동 단위) 지리정보 기반 질병전파 결과를 시각화 할 수 있도록 구현

⦁ FMD 시뮬레이션 입력에 초기 유입될 위치를 지정하도록 지도 정보를 활용하여 설정함

⦁ Korea 2000(EPSG 5179)에 따른 데카르트 좌표계 사용

<전세계 HPAI 발생 국가 표시>
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<GIS를 활용한 FMD 초기 유입될 위치 지정>

- 시뮬레이션 결과를 대응시나리오에 맞춰 표현할 수 있도록 다양한 공간기간 시각화 기법 구현

⦁ ASF 분석결과를 시뮬레이션 기간의 진행순으로 질병전파를 디스플레이할 수 있도록 수현

<시간대별로 변화하는 시뮬레이션 결과를 GIS를 활용하여 지도에 표시> 

4) 질병전파모형을 활용한 가축전염병 방역정책 의사결정 지원시스템 구축

- OLAP(온라인 분석 처리) 기반 다양한 질병전파모형을 활용한 가축전염병 방역청책 의사결정 지원시

스템 개발 
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⦁ 수집 소스 및 데이터 종류가 증가하더라도 유연한 확장과 특성 관리가 가능하도록 개발함

⦁ 수집 정보의 고유 특성과 생성 포인트 관리가 가능하여 관계 기관의 목적 및 데이터 보안 특

성에 따라 유연한 데이터 구성이 가능하도록 개발함

⦁ 가축질병 관련 수집 시스템을 노드 단위로 구성하고 클러스터 단위의 패키징이 가능하도록 개

발하여 클라우드 인프라 단위의 서비스 패키징이 가능하여 서비스 관리 및 보안 관리에 유연

성과 민첩한 확장성 확보

<수리통계모델을 활용한 감염병 유입 확산 예측을 통한 의사결정 지원 시스템>

- 다양한 통계분석모델 분석을 민첩하게 수행하고 분석결과를 관리할 수 있는 클라우드 기반의 분석모

델 및 환경관리 시스템 개발

⦁ 수리통계 모델을 활용한 감염병 유입 확산 예측 시스템 구성도

<수리통계 모델을 활용한 감염병 유입 확산 예측 시스템 구성도1>
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ü 프론트 서버 

▸Java SpringBoot 기반으로 개발

▸시스템 사용자 및 메뉴등 시스템 환경을 관리 

▸Backend Simulator과 RestApi통신을 통해 각 모델의 분석 요청 및 결과 저장

ü Simulator Server

▸시뮬레이션 요청 API를 통해 시뮬레이션 수행

R 모델(ASF, FMD, HPAI)을 실행시키고, 모델 수행의 완료를 모니터링

▸시뮬레이션 결과 API를 통해 프론트에 수행 완료 및 결과 데이터 제공

▸시뮬레이션 요청 job 스케쥴링 관리

수리통계 모델을 많은 시간과 많은 시스템 자원을 소모하므로 동시에 여러개의 시뮬레이션을 

수행할 수 없으므로, Job Queue를 활용한 시뮬레이션 요청을 관리(현재 시스템에서는 각 모델

별로 최대 2개를 동시 수행하도록 설정)

<수리통계 모델을 활용한 감염병 유입 확산 예측 시스템 구성도2>

⦁ ASF 분석 모델

ü 개요

▸패키지는 대한민국 야생멧돼지에서 ASF 전파를 시뮬레이션하기위해 개발한 모델로 2019년 

10월 초 ASF의 최초 발생을 기점으로 그 이후 ASF의 전파양상을 시뮬레이션함

▸모델의 시간단위는 1주이며, 최초유입 이후 총 5년까지 시뮬레이션

▸통제정책
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  수동예찰, 멧돼지 사체 수거율, 사냥율

ü 시뮬레이터 입력 파라미터 

ASF 입력 파라미터
번
호

파라미터 내용
샘
플

샘플 설명

1 sim_iter 시뮬레이션 반복횟수 40 　

2 sim_cores
시뮬레이션 사용 cpu 코어
갯수

4 　

3 sim_year 시뮬레이션 기간(년) 2 　
4 dist_inf 감염 지역 반경 5 　
5 dist_buff 완충 지역 반경 10 　
6 dist_surv 예찰 지역 반경 15 　

7 dura_inf
감염 통제방식의 적용기간
㈜

8 　

8 dura_buff
완충 통제방식의 적용기간
㈜

4 　

9 dura_surv
예찰 통제방식의 적용기간
㈜

4 　

10 effi_psurv 수동 예찰 효율 1

1.0: 이는 수거된 멧돼지 사체 및 사냥된 
멧돼지들 100%를 대상으로 ASF 검사를 
수행한다는 뜻입니다.

11 effi_pcarc 사체수거 효율 0.4
0.4: 이는 한 멧돼지 서식지에 존재하는 
모든 사체의 40%에 해당하는 수를 1년동
안 제거한다는 뜻입니다.

12 opt_carc_inf 감염지역통제방식(사체수거) 1 1/0
13 opt_hunt_inf 감염지역통제방식(사냥증가) 1 1/0
14 opt_surv_inf 감염지역통제방식(수동예찰) 1 1/0
15 opt_carc_buff 완충지역통제방식(사체수거) 1 1/0
16 opt_hunt_buff 완충지역통제방식(사냥증가) 1 1/0
17 opt_surv_buff 완충지역통제방식(수동예찰) 1 1/0

18
opt_carc_sur

v
예찰지역통제방식(사체수거) 0 1/0

19
opt_hunt_sur

v
예찰지역통제방식(사냥증가) 0 1/0

20
opt_surv_sur

v
예찰지역통제방식(수동예찰) 0 1/0

[표] ASF 입력 파라미터
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ü 시뮬레이션 입력 화면

<ASF 모델 분석 입력 화면>
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ü 시뮬레이션 결과 화면

<ASF 모델 분석 결과 화면>

⦁ FMD 분석 모델

ü 개요

▸대한민국 소와 돼지 농가에서 FMD 전파를 시뮬레이션

▸전파모델은 농장 간 전파모델로, 농장 내 동물 간 전파는 가정되지 않았음.
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▸모델의 시간단위는 1일.

▸통제정책

   능동예찰, 수동예찰, 예방적 살처분, 이동제한

▸백신 효율만을 사용자가 조정할 수 있도록 모델을 설계

ü 시뮬레이터 입력 파라미터 

FMD 입력 파라미터
번
호

파라미터 내용
샘
플

샘플설명

1 sim_iter 시뮬레이션 반복횟수 40 　

2 sim_cores
시뮬레이션 사용 cpu 코어
갯수

2 　

3 sim_days 시뮬레이션 기간(일) 180 　
4 vac_vaceff 백신효율 0.9 　
5 surv_dsurv 능동예찰기간 3 　

6 surv_passurv 수동예찰효율 0.5
수동 예찰 효율 50%의 의미는 하
루동안 농장 주가 증상축을 발견
할 확률이 50%

7 surv_actsurv 능동예잘효율
0.9
5

　

8 precull_precull 예방적살처분 수행여부 1 　
9 precull_rprecull 예방적살처분 수행반경 1 1 km

10
precull_delayprecul

l
발견으로부터 수행까지 지
연시간(일)

3  3일

11 precull_maxprecull
전국기준 하루 총 예방적살
처분 가능 호

100 100호

12 moveres_moveres 이동제한 수행 여부 1 　

13 moveres_dmoveres 이동제한 일수 10
(양성축이 발견된 날로부터 10일
간 반경 20km이내에 소재한 인
근 농가에 부여됨)

14 intro_x
FMD 바이러스가 초기 유
입될 위치 X축

904
485 Korea 2000(EPSG 5179)에 따른 

데카르트 좌표계
15 intro_y

FMD 바이러스가 초기 유
입될 위치 Y축

195
962
0

[표] FMD 입력 파라미터
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ü 시뮬레이션 입력 화면

<FMD 모델 분석 입력 화면>
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ü 시뮬레이션 결과 화면

<FMD 모델 분석 결과 화면>

⦁ HPAI 분석 모델

ü 개요

▸ 대한민국 가금 농가에서 HPAI 전파를 시뮬레이션함

▸ 전파모델은 농장 간 전파모델로, 농장 내 동물 간 전파는 가정되지 않음

▸ 모델의 시간단위는 1일. 최대 모델 가능 기간은 180일.

▸ 모델에서 재현된 철새 도래지는 총 일곱지역
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   권역에 따라 경기북부 (GB), 경기남부 및 충청 북부 (GC), 전북 (JB), 전남 (JN), 

   강원 (KW), 경상북부 (KB), 경상남부 (KN)

▸ 통제정책

   능동예찰, 예방적 살처분, 이동제한.

ü 시뮬레이터 입력 파라미터 

HPAI 입력 파라미터
번
호

파라미터 내용
샘
플

샘플설명

1 sim_iter 시뮬레이션 반복횟수
100
0

　

2 sim_days 시뮬레이션 기간(일) 180 　

3 p_rest 겨울휴지기 농가비율
0 . 6
5

65%라고 가정 

4 surv_dsurv 능동예찰기간(일) 120 　

5 surv_passurv 수동예찰효율
0 . 0
1

수동 예찰 효율 1%

6 surv_actsurv 능동예잘효율
0 . 0
35

능동예찰 효율 3.5%

7
precull_precu

ll
예방적살처분 수행여부 1 수행

8
precull_rprec

ull
예방적살처분 수행반경 3 3km

9
precull_delay

precull
발견으로부터 수행까지 지
연시간(일)

1 1일

10
moveres_mov

eres
이동제한 수행 여부 1 　

11
moveres_rmo

veres
이동제한 반경 10 반경 10 km이내 인근 농가

12
moveres_dmo

veres
이동제한 일수 120 양성축이 발견된 날로부터 120일

13 intro_gb 경기북부 1
철새도래지 권역별로 7곳에서 발생여
부

14 intro_gc 경기남부, 충청북부 1 1/0
15 intro_jb 전북 1 1/0
16 intro_jn 전남 1 1/0

17 intro_kw 강원 1 1/0
18 intro_kb 경북 1 1/0
19 intro_kn 경남 1 1/0

20 intro_x 위치 X축
904
485

HPAI 바이러스가 최초유입 농가인 경
유 혹은 인근지역 위치
Korea 2000(EPSG 5179)
실제 사용하지 않음

21 intro_y 위치 Y축
195
962

[표] HPAI 입력 파라미터



- 91 -

ü 시뮬레이션 입력 화면

<HPAI 모델 분석 입력 화면>

0
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ü 시뮬레이션 결과 화면

<HPAI 모델 분석 결과 화면>

⦁ Front와 시뮬레이터간 API 명세

ü 시뮬레이터는 RestAPI를 제공하여 프론트 서버와 독립적으로 구성

ü API 명세서는 별첨문서 KWARE_시뮬레이터API명세서_v1.4.docx를 참고.

ü ASF 시뮬레이션 요청 API

요
청 
주
소

/trans_simulate/asf/v2
body json value 

입
력

 {
    "sim_iter": 20,
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ü FMD 시뮬레이션 요청 API

파
라
미
터
샘
플

    "sim_cores": 4,
    "sim_year": 2,
    "dist_inf": 5,
    "dist_buff": 10,
    "dist_surv": 15,
    "dura_inf": 8,
    "dura_buff": 4,
    "dura_surv": 4,
    "effi_psurv": 20,
    "effi_pcarc": 30,
    "opt_carc_inf": "Y",
    "opt_hunt_inf": "Y",
    "opt_surv_inf": "Y",
    "opt_carc_buff": "Y",
    "opt_hunt_buff": "Y",
    "opt_surv_buff": "Y",
    "opt_carc_surv": "Y",
    "opt_hunt_surv": "Y",
    "opt_surv_surv": "Y"
}

결
과
샘
플

{
    "savepath": "2023\\11\\a8c4240d-4d27-488b-a116-92f1491a72d4",
    "keyfile": "__trans__asf__2023__11__a8c4240d-4d27-488b-a116-92f1491a72d4"
}

요
청 
주
소

/trans_simulate/fmd/v2
body json value 

입
력
파
라
미
터
샘
플

{
     "sim_iter":40
    ,"sim_cores":2
    ,"sim_days":180
    ,"vac_vaceff":90
    ,"surv_dsurv":3
    ,"surv_passurv":50
    ,"surv_actsurv":95
    ,"precull_precull":"Y"
    ,"precull_rprecull":1.0
    ,"precull_delayprecull":3
    ,"precull_maxprecull":100   
    ,"moveres_moveres":"Y"
    ,"moveres_dmoveres":10.0
    ,"intro_x":904485
    ,"intro_y":1959620
}

결
과

{
    "savepath": "2023\\11\\7e93dacf-8368-4a34-a38b-95d58b88a29f",
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ü HPAI 시뮬레이션 요청 API

ü 시뮬레이션 완료 여부 확인 API

샘
플

    "keyfile": "__trans__fmd__2023__11__7e93dacf-8368-4a34-a38b-95d58b88a29f"
}

요
청 
주
소

/trans_simulate/hpai/v1
body json value 

입
력
파
라
미
터
샘
플

{
     "sim_iter":1000
    ,"sim_days":180
    ,"p_rest":65
    ,"surv_dsurv":120
    ,"surv_passurv":1
    ,"surv_actsurv":3
    ,"precull_precull":"Y"
    ,"precull_rprecull":3.0
    ,"precull_delayprecull":120
    ,"moveres_moveres":"Y"
    ,"moveres_rmoveres":10.0
    ,"moveres_dmoveres":120
    ,"intro_gb":"Y"
    ,"intro_gc":"Y"
    ,"intro_jb":"Y"
    ,"intro_jn":"Y"
    ,"intro_kw":"Y"
    ,"intro_kb":"Y"
    ,"intro_kn":"Y"
    ,"intro_x":0
    ,"intro_y":0
}

결
과
샘
플

{
    "savepath": "2023\\11\\c199ad36-294b-42df-afd9-c00e3eb09258",
    "keyfile": "__trans__hpai__2023__11__c199ad36-294b-42df-afd9-c00e3eb09258"
}

요
청 
주
소

trans_simulate/{keyfile}/complete/v1

입
력
파
라
미
터
샘

/trans_simulate/__trans__hpai__2023__11__4fea081f-a6b2-4c12-a8fb-d519761f8a21

/input_parameter.json/file/v1
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ü 시뮬레이션 결과 파일 다운로드 API

▸ASF 결과 파일 리스트

플
결
과
샘
플

{

    "status": 1,

    “message”: “정상 종료되었습니다.”

}

요
청 
주
소

/trans_simulate/{key}/{filename}/file/v1

입
력
파
라
미
터
샘
플

http://172.30.1.123:8088/trans_simulate/__trans__hpai__2023__11__4fea081f-a6b2-

4c12-a8fb-d519761f8a21/line_control.svg/file/v1

결
과
샘
플

이름 타입 설명 기타
input_parameter.json json 요청한 입력 파라미터
line_compare.svg svg 결과비교 라인 차트 이미지
line_control.json json 통제가 적용된 결과 파일
line_control.svg svg 통제가 적용된 라인차트 이미지
line_nocontrol.json json 통제가 없는 결과 파일
line_nocontrol.svg svg 통제가 없는 라인차트 이미지

map_control_0101.jpg jpg 통제가 적용된 지도 이미지
요청한 년도가 2년이면
0101~0152, 0201~ 0205로 
총 104개로 이미지가 
있음(1년 52주)

map_nocontrol_0101.jp
g

jpg 통제가 없는 지도 이미지

result.txt txt 수행중에 console에print한 내용
abnormal_result.txt txt 비정상 종료시 오류를 

[표] ASF 결과 파일 리스트
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▸FMD 결과 파일

▸HPAI 결과 파일

- 사용자 접근권한 설정 및 데이터 관리 시스템 개발

연구에서 사용자 접근권한을 구현하기 위해 사용자, 역할, 데이터 등을 관리하기위한 데이터베이

스 스키마를 작성하고 초기 데이터를 적재 하였고, 운영자가 역할 및 권한을 관리할 수 있는 직관

적인 UI를 구현함

⦁ 접근 권한 정보를 저장할 데이터베이스 테이블을 구성

console에print한 내용
result_nocontrol.txt txt 통제가 없는 결과 텍스트 파일 없거나 0byte 있을 수 있음
result_control.txt txt 통제가 있는 텍스트 파일 없거나 0byte 있을 수 있음
result_compare.txt txt 비교결과 있는 텍스트 없거나 0byte 있을 수 있음

이름 타입 설명 기타
input_parameter.json json 요청한 입력 파라미터
line_compare.svg svg 결과비교 라인 차트 이미지
line_control.json json 통제가 적용된 결과 파일
line_control.svg svg 통제가 적용된 라인차트 이미지
line_nocontrol.json json 통제가 없는 결과 파일
line_nocontrol.svg svg 통제가 없는 라인차트 이미지

abnormal_result.txt txt
비정상 종료시 오류를 
console에print한 내용

result_nocontrol.txt txt 통제가 없는 결과 텍스트 파일 없거나 0byte 있을 수 있음
result_control.txt txt 통제가 있는 텍스트 파일 없거나 0byte 있을 수 있음
result_compare.txt txt 비교결과 있는 텍스트 없거나 0byte 있을 수 있음

[표] FMD 결과 파일 리스트

이름 타입 설명 기타
input_parameter.json json 요청한 입력 파라미터
line_compare.svg svg 결과비교 라인 차트 이미지
line_control.json json 통제가 적용된 결과 파일
line_control.svg svg 통제가 적용된 라인차트 이미지
line_nocontrol.json json 통제가 없는 결과 파일
line_nocontrol.svg svg 통제가 없는 라인차트 이미지

abnormal_result.txt txt
비정상 종료시 오류를 
console에print한 내용

result_nocontrol.txt txt 통제가 없는 결과 텍스트 파일 없거나 0byte 있을 수 있음
result_control.txt txt 통제가 있는 텍스트 파일 없거나 0byte 있을 수 있음
result_compare.txt txt 비교결과 있는 텍스트 없거나 0byte 있을 수 있음

[표] HPAI 결과 파일 리스트
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<사용자 권한을 설장하도록 구성한 테이블 구성>

⦁ 사용자 인증 시스템 구현

<사용자 로그인 화면>

⦁ 사용자 그룹에 따라 다른 권한을 할당하도록 함

ü 시스템의 권한을 관리하며, 신규로 생성하고, 수정하도록 구현
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<시스템 권한 및 메뉴관리>

ü 사용자를 등록 관리하며, 사용자의 권한을  수정할 수 있도록 구현

<사용자의 권한 변경>
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⦁ 사용자의 비밀번호를 암호화하여 저장

ü 비밀번호는 복호화가 불가능한 암호화 알고리즘을 적용하여 복호화 불가능

<암호화된 사용자의 비밀번호>

⦁ 사용자의 접속 이력 관리

이력 관리는 시스템의 보안성을 높이고, 사고 대응 및 예방을 위해 필수적인 요소이며, 사고가 

발생했을 때, 사용자의 접속 이력은 사고의 원인을 신속하게 파악하는 데 큰 역할을 함

ü 사용자의 접속 이력을 관리하며, 접속 IP, 접속 시간을 조회

5) 시스템 고도화 방안

- 시스템 확장성과 업데이트를 확보하기 위해서는 농림축산검역본부 국가가축방역통합시스템(KAHIS) 

등과의 연계 필요할 것으로 사료됨

- KAHIS와의 연동을 통해 질병 전파 모형에 사용하는 파라미터 추가 혹은 수정을 가능토록 하기 위한 

고도화 작업 요구됨

- 고도화 과정에서 해외로부터 질병이 유입되는 위험도에 대한 평가 모형 고려 필요
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  (2) 정량적 연구개발성과(해당 시 작성하며, 연구개발과제의 특성에 따라 수정이 가능합니다)

해당사항 없음

  (3) 세부 정량적 연구개발성과(해당되는 항목만 선택하여 작성하되, 증빙자료를 별도 첨부해야 합니다)

  [과학적 성과]

  □ 논문(국내외 전문 학술지) 게재

번호 논문명 학술지명 주저자명 호 국명 발행기관
SCIE 여부

(SCIE/비SCIE)
게재일

등록번호

(ISSN)
기여율

1

Spatial 

epidemiol

ogy of 

highly 

pathogeni

c avian 

influenza 

subtype 

H5N6 in 

Gyeonggi 

Province, 

South 

Korea, 

2016-201

7

Transboun

dary and 

Emerging 

Diseases

임준식 69(5) 미국 Hindawi SCIE 2022.5.24. 1865-1682 100%

2

Mechanisti

c 

modelling 

for 

African 

swine 

fever 

transmissi

on in the 

Repulic of 

Korae

Journal of 

Veterinary 

Science

김으뜸 24(2)
대한

민국

Korean 

Society of 

Veterinary 

Science

SCIE 2023.1.4. 1229-845X 100%

3

Three 

years of 

African 

Swine 

Fever in 

South 

Korea 

(2019-20

21): A 

Scoping 

Review of 

Epidemiol

ogical 

Understan

ding

Transboun

dary and 

Emerging 

Diseases

임준식 2023 미국 Hindawi SCIE 2023.2.28. 1865-1682 100%
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  □ 국내 및 국제 학술회의 발표

번호 회의 명칭 발표자 발표 일시 장소 국명

1 대한수의학회 김으뜸 2022.11.16. 제주국제컨벤션센터 대한민국

2 대한수의학회 김으뜸 2023.4.20. 알펜시아컨벤션센터 대한민군

3 대한수의학회 김으뜸 2023.4.20. 알펜시아컨벤션센터 대한민군

  [기술적 성과]

  □ 지식재산권(특허, 실용신안, 의장, 디자인, 상표, 규격, 신품종, 프로그램)

번호
지식재산권 등 명칭

(건별 각각 기재)
국명

출원 등록

기여율
활용 

여부출원인 출원일
출원 

번호

등록 

번호
등록인 등록일

등록 

번호

1

하이브리드 클라우드 

운영 시스템 및 그 

제어방법과, 그 

하이브리드 클라우드 

운영 시스템에 

포함되는 노드 배치 

장치 및 그 제어방법

대한

민국

케이웨어

(주)

2022.

12.7.

10-2022

-016996

6

100%

2

하이브리드 클라우드 

운영 시스템 및 그 

제어방법과, 그 

하이브리드 클라우드 

운영 시스템에 

포함되는 노드 배치 

장치 및 그 제어방법

대한

민국

케이웨어

(주)

2023.

12.7.

10-2022

-016996

6

100%

3

하이브리드 클라우드 

환경에서의 머신러닝 

워크로드 스케줄링 

방법 및 시스템

대한

민국

케이웨어

(주)

2023.

12.27.

10-2023

-019260

5

100%

   

  □ 저작권(소프트웨어, 서적 등)

번호 저작권명 창작일 저작자명 등록일 등록 번호 저작권자명 기여율

1

가축질병 관련 

복합데이터 

수집 및 처리 

시스템

2022.12.14. 케이웨어(주) 2022.12.14.
C-2022-05337

2
케이웨어(주) 100%

  [경제적 성과]

  □ 고용 창출

순번 사업화명 사업화 업체
고용창출 인원(명)

합계
2022년 2023년

1 케이웨어(주) 1 2 3

합계 1 2 3
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  [사회적 성과]

  □ 정책활용 내용

번호
구분

(제안/채택)
정책명

관련 기관

(담당 부서)
활용 연도 채택 내용

1 제안

재난형 

가축전염병관리시스

템 현업활용방안

농림축산검역본부 2023

재난형 

가축전염병관리시스

템 현업활용방안

  □ 홍보 실적

번호 홍보 유형 매체명 제목 홍보일

1 중앙전문지 축산경제신문
재난형 가축전염병 예측 

가능해진다
2023.12.15.

  [인프라 성과]

  □ 연구시설ㆍ장비

구축기관
연구시설/

연구장비명

규격

(모델명)

개발여부

(○/×)

연구시설ㆍ장비 

종합정보시스템* 

등록여부

연구시설ㆍ장비 

종합정보시스템* 

등록번호

구축일자

(YY.MM.DD)

구축비용

(천원)

비고

(설치 장소)

    * 「과학기술기본법 시행령」 제42조제4항제2호에 따른 연구시설ㆍ장비 종합정보시스템을 의미합니다.

  [그 밖의 성과](해당 시 작성합니다)

(해당사항 없음)

  (4) 계획하지 않은 성과 및 관련 분야 기여사항(해당 시 작성합니다)

(해당사항 없음)
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 2) 목표 달성 수준 

추 진 목 표 달 성 내 용 달성도(%)

○ 재난형 가축전염병 전파양상 시나리

오 설계

○ 재난형 가축전염병 질병전파 주요 요

인 모수와 확률분포 추정

○ 재난형 가축전염병 축종별 질병전파

모형 구축

○ 재난형 가축전염병 선제적 관리방안 

제시

○ 질병전파모형 구축을 위한 축산/공간

/환경정보 데이터베이스 구축

○ 지리정보시스템 기반 질병전파 시뮬

레이션 결과 시각화 시스템 구축

○ 질병전파모형을 활용한 가축전염병 

방역정책 의사결정 지원시스템 구축

○ 재난형 가축전염병 전파양상 시나리

오 설계 완료

○ 재난형 가축전염병 질병전파 주요 요

인 모수와 확률분포 추정 완료

○ 재난형 가축전염병 축종별 질병전파

모형 구축 완료

○ 재난형 가축전염병 선제적 관리방안 

제시 완료

○ 질병전파모형 구축을 위한 축산/공간

/환경정보 데이터베이스 구축 완료

○ 지리정보시스템 기반 질병전파 시뮬

레이션 결과 시각화 시스템 구축 완

료

○ 질병전파모형을 활용한 가축전염병 

방역정책 의사결정 지원시스템 구축 

완료

100

4. 목표 미달 시 원인분석(해당 시 작성합니다)

 1) 목표 미달 원인(사유) 자체분석 내용

(해당사항 없음)

 2) 자체 보완활동

(해당사항 없음)

 3) 연구개발 과정의 성실성

연구기간 내 제시한 연구목표 모두 달성함
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5. 연구개발성과의 관련 분야에 대한 기여 정도

○ 재난형 가축전염병 발생에 따른 경제적 피해 감소방안 제시

○ 재난형 가축전염병 발생 위험 감소를 위한 관리정책 제시

○ 과학적 방역정책 수립 및 이행을 위한 의사결정 지원시스템 구축

6. 연구개발성과의 관리 및 활용 계획

(1) 질병전파모형 관련 축산/공간/환경정보 데이터베이스

○ 재난형 가축전염병 전파 관련 위험요인 정보를 하나의 데이터베이스로 통합하여 분석에 

   활용 가능

○ 시점별 분류 및 주제어 분류 등을 통해 지속적인 가축전염병 위험요인 관련 연구 지원

○ 축산/공간/환경정보 시각화를 통해 가축전염병 방역관계자 정책수립 지원

(2) 재난형 가축전염병 질병전파모형

○ 본 연구 대상 질병(FMD, HPAI, ASF) 이외의 법정전염병 질병전파양상 추정에 활용 가능

○ 질병전파모형 내 주요 원인 분석을 통해 질병전파 위험요인 파악 가능

○ 구축된 플랫폼을 활용하여 수집 가능한 데이터를 추가, 확장시켜 국가 방역 체계 구축에 

   활용

(3) 재난형 가축전염병 방역정책 의사결정 지원시스템

○ 다양한 방역조치 시나리오에 따른 질병전파 시뮬레이션을 통해 방역조치 간 효율성 평가 

   가능

○ 질병 발생 또는 전파위험 감소를 위한 방역정책 시행에 과학적 근거 제공

○ 타 연구자들의 각종 가축전염병 질병전파 연구 시 데이터/분석모델에 대한 다양한 지원을

  통해 타 연구 활용 가능



- 105 -

뒷면지

주 의

 1. 이 보고서는 농림축산식품부에서 시행한 가축질병대응기술고도화지원사업의 연구보고서입니다.

 2. 이 보고서 내용을 발표하는 때에는 반드시 농림축산식품부에서 시행한 가축질병대응기술

고도화지원사업의 연구결과임을 밝혀야 합니다.

 3. 국가과학기술 기밀 유지에 필요한 내용은 대외적으로 발표 또는 공개하여서는 안 됩니다.


	수리통계 모델을 활용한 감염병 유입 확산 예측 기술 개발
	목차
	1. 연구개발과제의 개요
	2. 연구개발과제의 수행 과정 및 수행 내용
	1) 연구개발과제의 최종 목표
	가. 최종목표
	나. 세부목표

	2) 연구개발과제의 단계별 목표(해당사항 없음)
	3) 연구개발과제의 내용
	1차 년도
	주관연구기관(강원대학교)
	1) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 전파양상 시나리오 설계
	2) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파 주요 요인별 모수와 확률분포
	3) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파모형 설계

	공동연구기관(케이웨어(주))
	1) 질병전파모형 구축을 위한 축산/공간/환경정보 데이터베이스 구축
	2) 지리정보시스템 기반 질병전파 시뮬레이션 결과 시각화 시스템 설계
	3) 질병전파모형을 활용한 가축전염병 방역정책 의사결정 지원시스템 설계


	2차 년도
	주관연구기관(강원대학교)
	1) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 질병전파모형 구축
	2) 재난형 가축전염병(FMD, HPAI, ASF) 방역조치 효율성 평가

	공동연구기관(케이웨어(주))
	1) 질병전파모형 구축을 위한 축산/공간/환경정보 관계형 빅데이터 패브릭 시스템 구축
	2) 지리정보시스템 기반 질병전파 시뮬레이션 결과 시각화 시스템 구축
	3) 질병전파모형을 활용한 가축전염병 방역정책 의사결정 지원시스템 구축




	3. 연구개발과제의 수행 결과 및 목표 달성 정도
	1) 연구수행 결과
	(1) 정성적 연구개발성과
	1) 재난형 가축전염병 질병전파 주요요인 모수 추정 및 시나리오 설계
	2) 질병전파모형 구축을 위한 축산/공간/환경정보 관계형 빅데이터 패브릭 시스템 구축
	3) 지리정보시스템 기반 질병전파 시뮬레이션 결과 시각화 시스템 구축
	4) 질병전파모형을 활용한 가축전염병 방역정책 의사결정 지원시스템 구축
	5) 시스템 고도화 방안

	(2) 정량적 연구개발성과: 해당 사항 없음
	(3) 세부 정량적 연구개발성과
	(4) 계획하지 않은 성과 및 관련 분야 기여사항: 해당 사항 없음

	2) 목표 달성 수준

	4. 목표 미달 시 원인분석
	5. 연구개발성과의 관련 분야에 대한 기여 정도
	6. 연구개발성과의 관리 및 활용 계획


