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ABSTRACT

Species  distribution  models  (SDMs)  are  widely  used  for  biodiversity  assessment,  habitat  management,  and 
climate  change  impact  assessment due  to  their  ability  to quantitatively  evaluate  species distribution. However, due 
to model  uncertainty,  the  use  of  SDMs  in  public  policy management  has  been  limited.  In  order  to  overcome  the 
limitations, many  studies  have  been  conducted mainly  focusing  on  an  ensemble  approach, which  compensates  for 
the  uncertainty  of  a  single  model.  Even  though  ensemble  methodology  has  been  proven  to  improve  accuracy 
compared  to  single models,  this  was  based  on  inner  validation.  As  inner  validation  has  established  flaws,  with 
using  the  data  in  the  form  of  ‘point‘,  the  need  to  assess  outer  validation  with  independent  data  in  a  polygon 
formations  has  been  raised.  In  this  study,  we  evaluated  the  accuracy  of  a  Committee  Averaging  (CV)  ensemble 
methodology  using  outer  validation.  In  order  to minimize  uncertainty  beyond  the methodology  setting, we  used 
Pinus  thunbergii,  which  has  spatial  specificity.  As  the  outer  validation method  showed more  accurate  evaluation 
results,  we  used  outer  validation  indices–sensitivity,  specificity  and  accuracy–for  comparison  analysis  between 
ensemble  and  single model  results. Single models  tend  to overestimate  compared  to  ensemble models, with  a high 
value  of  sensitivity  and  a  low  value  of  specificity,  whereas  ensemble  models  tended  to  decrease  the  spatial 
uncertainty  of  single models, with  generally  high  values  of  sensitivity,  specificity  and  accuracy.  Accordingly,  the 
ensemble  model  methodology  proved  to  improve  accuracy  by  reducing  the  uncertainty  of  single  models. 
Furthermore,  through  comparison  analysis  between  outer  and  inner  validation  results, we  additionally  interpreted 
differences  and  limitations  among  inner  validation,  and  have  finally  confirmed  the  need  for  further  consideration 
in  interpreting  the  results of  the  inner validation  for both methodologies. Hence, outer validation using  independent 
data  should  also  be  used.

Key  words:  Species  Distribution Model  (SDM),  Ensemble,  Uncertainty,  Validation

†Corresponding author: eepps_korea@korea.ac.kr (Room No. 415, 
College of Life Science, 145 Anam-ro, Seongbuk-gu, Seoul 
02855, Korea Tel.+82-2-3290-3543)

   ORCID 정혜인 0000-0003-3129-0082 최유영 0000-0001-5196-9223
류지은 0000-0003-2766-4686 전성우 0000-0001-5928-8510

Received October 31, 2019 / Revised December 2, 2019 1st, January 3, 2020 2nd / Accepted January 15, 2020

1. 서  론

종 분포모형 (Species Distribution Model, SDM)은 종의 출

현/비출현 정보와 환경변수 간의 관계를 분석하여 종의 출현 

가능성을 도출하는 모형으로, 생물 종의 분포에 대한 정량적 

예측이 가능하다는 특성에 따라 생물 종들의 기후변화를 포

함한 서식 환경변화의 영향을 평가하는데 광범위하게 사용되

고 있다 (Austin, 2002). 이러한 유용성에도 불구하고, 단일 
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종 분포 모형 내 서로 다른 알고리즘으로 상이한 예측 결과 

및 정보가 도출됨에 따라 모형의 활용이 제한되어 왔다 

(Araújo and New, 2007). 이러한 불확실성을 보완하기 위해 

최근에는 합의 모형에 기반한 앙상블 방법론이 사용되고 있

다 (Elith et al., 2006). 앙상블 방법론은 단일 모형의 현재 분

포예측, 종 풍부도의 패턴 등의 불확실성을 개선하며 

(Kwon, 2014), 이에 따라 다양한 정책 의사결정에 활용되고 

있다 (Araújo et al., 2005b; Thuiller et al., 2009; Meller et al., 

2014; Thuiller, 2003). 

하지만, 최근 앙상블 방법론의 정확도 검증에 대한 한계가 

제시됨에 따라 (Buisson et al., 2010; Marmion et al., 2009) 

앙상블 방법론 평가에 대한 추가 분석의 필요성이 제기되고 

있다 (Crimmins et al., 2013; Hirzel et al., 2006). 종 분포 모

형 평가에 보편적으로 사용되는 내부 검증방법은, 모형 구동

에 사용되는 종의 출현 자료를 단순 분할하여 도출한 예측 정

밀도로 정확도를 평가한다는 점에서 한계를 가지며 (Buisson 

et al., 2010; Marmion et al., 2009; Dobrowski et al., 2011), 

또한 검증에 사용되는 자료의 형태가 종 출현지점 (포인트)

임에 따라 해당 공간 범위에서의 환경적 특성의 대표성을 반

영하지 못할 수 있다는 문제점도 존재한다 (Corcoran et al., 

2015). 이를 극복하기 위하여, 상이한 시간대의 독립 자료를 

활용하거나, 종의 분포 범위를 반영할 수 있는 폴리곤 

(polygon) 형태의 자료를 활용하는 다양한 외부 검증 방법론 

및 접근 방향에 대한 연구가 진행되고 있다 (Hirzel et al., 

2006). 이에 따라 앙상블 방법론의 정확도 평가에도 이러한 

요소가 반영된 외부 검증방법의 적용이 필요하다.

본 연구에서는 BIOMOD2 구동을 통해 단일 및 앙상블 모

형의 결과를 도출하고, 폴리곤 형태의 독립적 자료를 활용한 

외부 검증을 새로이 적용함으로써 각 방법론 별 정확도를 비

교․평가하고자 하였다. 방법론 설정 외의 추가적인 불확실

성을 최소화하기 위해 보다 높은 모형 예측도를 도출하는 것

으로 연구된 (Kadmon et al. 2003; Segurado and Araújo, 

2004; Hernandez et al., 2006; Tsoar et al., 2007; Franklin et 

al., 2009) 국지적 분포의 국내 종, 곰솔 (Pinus thunberii)을 

이용하였다. 또한, 기존의 내부 검증 결과와의 정확도 결과 

비교를 통해 내부 검증 결과의 한계를 추가적으로 확인하고 

그 원인을 고찰해보고자 한다. 

2. 재료 및 방법

2.1 연구 대상종

곰솔 (Pinus thunbergii)은 500m 이하의 산지 및 해안에 

특징적으로 분포하며 (Mirov, 1967), 한국에서는 분포 면적

이 매우 좁아 출현 분포가 공간적으로 특이성을 갖는다 

(Yoo et al., 2013). 곰솔은 우리나라 남부 해안가 및 남부산림

권역에서 생육가능한 주요 상록침엽수종 (Yoo et al., 2013)으

로, 내한성이 약하기 때문에 중부 내륙 지방과 오지에서는 생

육이 불가능하지만 (Chun et al., 2014), 일부 내륙지역에 조

림된 부분도 많다 (Yoo et al., 2013). 곰솔의 분포는 기온의 

영향을 많이 받으며, 특히 겨울철의 저온이 그 분포에 제한을 

주는 것으로 알려져 있어 (Yoo et al., 2013), 기후변화에 의해 

나타나는 기온 상승은 곰솔의 분포에 영향을 미칠 것으로 예

측된다 (Chun et al., 2014). 이에 따라 곰솔에 대한 보다 정확

한 잠재 서식 분포 파악 및 이를 통한 양적․질적 평가와 향

후 관리방안․대책 수립이 요구되고 있다 (Yoo et al., 2013). 

곰솔의 출현 위치 자료 취득을 위해 제3차 전국자연환경조사 

(2006-2012)자료를 활용하였으며, 총 128개의 곰솔 출현 위

치 자료를 확보하였다. 

2.2 연구 방법

본 연구 방법은 크게 3단계로 구성된다 (Fig. 1). 먼저 선행

연구 검토를 통해 대상 종의 출현 분포 및 서식에 영향을 주

는 환경 변수를 구축하고, 활용하고자 하는 앙상블 방법론을 

선정하였다. 이후, BIOMOD2내 단일․앙상블 모형을 통해 

곰솔의 잠재서식 분포를 예측하였으며, 예측에 활용되지 않

은 폴리곤 형태의 독립 자료를 활용한 외부 검증 방법을 새롭

게 적용하여 각 방법론에 대한 정확도를 비교 평가하였다. 또

한, 각 방법론 별 기존의 내부 검증 결과와 새롭게 적용한 외

부 검증 결과와의 비교를 통해 결과 차이에 대한 추가적인 분

석을 진행하였다.

2.2.1 환경 변수 구축

곰솔의 서식에 영향을 주는 환경 변수 자료 구축을 위해 

여러 선행연구를 참고하여 30-Arc second (1 km2) 해상도의 

기후․지형․토양 변수를 선정하였다 (Kim and Bong, 1983; 

Kwon et al., 2012; Kim et al., 2015; Seok et al., 2014; Lee 

et al., 2006; Chun and Lee, 2013; Hong et al., 2006). 변수들

의 다중공선성 (multicollinearity)을 제거하기 위해 변수들 간 

상관관계 분석을 진행하였다 (Fortin and Dale, 2014). 분석 
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Fig 1. Research flow.

결과, 상관관계가 0.7보다 높은 변수들은 제외하였으며 

(Park et al., 2016), 일부 변수 중 문헌 고찰을 통해 곰솔의 

분포에 있어 중요하다고 판단되는 변수는 포함 하여 환경변

수를 최종 구축하였다 (Table 1). 

현재의 기후자료 구축을 위해 Worldclim-Global climate 

Data (www.worldclim.org)에서 제공하는 1970-2000년의 생

물기후적 변수 (Bioclimatic Variables, Bioclim) 자료를 활용

하였다. 생물기후적 변수들은 생물의 분포 및 성장에 영향

을 주는 기후요소들로 구성된 19개의 변수로, 이를 활용하

여 생물종의 분포와 기후요소와의 관계를 찾는 다양한 연구

가 진행되고 있다 (Park et al., 2016). 본 연구에서는 19개의 

변수 중, 곰솔의 서식에 영향을 주며, 식물의 생장과 서식지 

적합도를 설명함과 동시에 다른 변수들을 대표할 수 있는 

기온변수 (Bio2,3,11)와 강수변수 (Bio12,13,14)를 사용하였

다 (Koo et al., 2015). 또한, 곰솔의 수고생장과 기상인자에

서 상대습도가 중요한 인자로 판명됨에 따라 (Son and 

Chung, 1994), 상대습도 변수에 대한 대체변수로 CGIAR-CSI 

(www.cgiar-csi.org)에서 제공하는 Global-PET (Global 

Potential Evapo-Transpiration)를 사용하였다 (Trabucco and 

Zomer, 2009). 지형자료의 경우, 환경공간정보서비스 

(http://egis.me.go.kr)에서 제공하는 고도, 향, 경사 자료를 이

용하였다. 이 중 고도 변수는 Bio2와 0.7보다 높은 상관성을 

보였으나, 고도와 같은 지형 인자는 미기후환경에 영향을 주

어 식물의 생육과 직접적인 관련이 있는 만큼 (Lee and Lim, 
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Variable Variable Name Description Resolution

Climate Factor

Bio2
Mean Diurnal Range 

 (Mean of monthly (max temp-min temp))

30 arc seconds 
(1 km)

Bio3 Isothermality (BIO2/BIO7) (*100)

Bio11 Mean Temperature of Coldest Quarter

Bio12 Annual Precipitation

Bio13 Precipitation of Wettest Month

Bio14 Precipitation of Driest Month

PET Potential Evapo-Transpiration

Soil Factor
Soil pH Soil pH

Soil Organic Matter Soil Organic Matter (Alternative Variable for Organic Carbon Matter) 

Topographical Factor

DEM Digital Elevation Model

Aspect Aspect 

Slope Slope

Table 1. Environmental Variables for species distribution model

2002), 그 중요성이 높은 것으로 판단되어 최종 변수로 포함

시켰다. 토양자료는 ISRIC (data.isric.org)에서 제공하는 토양 

pH와 유기탄소함량 변수를 사용하였으며, 유기탄소함량의 

경우 유기물 함량에 대한 대체변수로 사용되었다. 

2.2.2 BIOMOD2 단일 모형 구동

본 연구에서 사용한 BIOMOD2 모형 내부에는 통계 기반

의  Generalized Linear Models (GLM), Generalized Additive 

Models (GAM), Multivariate Adaptive Regression Splines 

(MARS)와 기계학습 기반의 Classification Tree Analysis 

(CTA), Flexibel Discriminant Analysis (FDA), Artificial 

Neural Networks (ANN), Generalized Boosted Models 

(GBM), Random forest (RF), Surface Range Envelope (SRE), 

Maxent (Maximum entropy algorithm)로 총 10가지의 모델이 

존재하며, 이 모델을 한 번에 구동할 수 있다. MaxEnt와 SRE 

모델을 제외한 나머지 8개의 모델은 모두 종의 출현-비출현 

형태의 이항형 자료가 필요한 모델로, 출현자료만을 사용하

는 모델보다 정확도가 높다 (Elith et al., 2006). 이에 따라 본 

연구에서는 8가지 모델 (GLM, GAM, MARS, CTA, FDA, 

ANN, GBM, RF)을 이용하여 종 분포 모델링을 수행하였다. 

하지만, 전국자연환경조사 자료는 출현자료만을 포함한 자료

이므로, 출현-비출현 형태의 이항형 입력 자료를 구축하기 위

해선 의사 비출현 자료 (pseudo-absence data)를 생성하여 적

용해야한다 (Kwon, 2014). 선행 연구 검토에 따라 (Barbet 

Massin et al., 2012), 출현 자료와 동일한 개수의 임의 비출현 

자료를 임위 표본화 하는 방법으로 10회 반복하여 모형을 구

현하였다.  

2.2.3 Committee Averaging 앙상블 방법론

본 연구에서 활용한 Committee Averaging (CV) 앙상블 방

법론은, 높은 정확도로 선정된 단일 종 분포 모형의 연속 확

률분포 결과를 출현/비출현의 형태로 변환한 후 중첩하여 단

일 평균 결과로 도출한다 (Meller et al., 2014; Hao et al., 

2019). 각 단일 모형 결과를 이항 분포 형태로 변환하기 위해

서는 종의 출현 여부를 결정짓는 임계점을 이용한다. 임계점 

설정 값에 따라 각 모델 별 잠재 서식 가능 분포에서의 차이

가 유발되므로 (Grenouillet et al., 2011), 각 모형의 정확도 측

면에서도 적절한 임계점 설정은 매우 중요하다. 많은 연구에

서는 모형에 의해 예측된 종의 출현이 실제 관찰과 얼마나 일

치하는지를 보여주는 출현 정확도 (Sensitivity)와 모형에 의

해 예측된 종의 비출현이 실제 관찰되지 않은 곳과 얼마나 일

치하는지를 보여주는 비출현 정확도 (Specificity)의 합이 최

대이거나 차이가 최소가 되는 지점, 즉 TSS (True skill 

statistics)값이 최대가 되는 지점을 임계점으로 설정하여 연구

를 진행하고 있다 (Liu et al., 2013). 본 연구에서 사용한 

Committee Averaging 방법론 또한 위의 임계점을 적용하였

으며, 단일 모형 결과 중 TSS 값이 0.8보다 높은 모형을 선별

하여 앙상블 결과를 도출하였다 (Gallien et al., 2012).
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CV 방법론은 앙상블 결과를 다양한 단일 모형의 평균 출

현확률이 아닌, 단일 모형 결과 간의 종 출현 일치율 (a 

percentage of agreement)로 도출했다는 점에서 의미가 있다 

(Gallien et al., 2012). 또한, 서로 다른 의미 및 범위의 변이를 

포함하고 있는 연속적 확률 분포 결과물을 일괄적으로 통일 

및 통합할 수 있다는 장점이 있다. 더 나아가 여러 임의 비출

현 자료를 사용할 때 생길 수 있는 편향을 최소화할 수 있어 

(Gallien et al., 2012), 임의 비출현 자료를 생성해야하는 다양

한 종 분포 모형을 활용 시 용이하다.

2.2.4 정확도 검증 

본 연구에서는 예측에 활용되지 않은 폴리곤 형태의 독립 

자료를 활용하는 외부 검증 (outer validation) 방법을 새롭게 

적용하여 단일 및 앙상블 방법론 결과 간 정확도 비교를 진행

하였다. 외부 검증의 경우, 제2, 3차 전국 자연환경 조사 

(1997-2003, 2006-2012) 결과를 토대로 최근 항공 영상이 반영

되어 작성된 현존식생도 (국토환경정보센터, www.neins.go.kr)

내 폴리곤 형태의 곰솔 분포를 독립자료로 활용하였다 

(Appendix 2 (b)). 이로써 기존 포인트 형태의 곰솔의 공간적

인 분포 범위를 보다 잘 반영할 수 있는 데이터 형태 (폴리곤)

를 활용한 외부 검증을 수행하였다. 외부 검증을 통한 정확도 

평가는 혼동 행렬 (Confusion Matrix)1) 을 통해 진행되었으

며, 각 방법론 별 출현 정확도 (Sensitivity), 비출현 정확도 

(Specificity), 정확도 (Accuracy) 지수2)를 각각 계산하여 비교 

분석을 진행하였다 각 지수를 계산하기 위해선 각 모형 결과

를 출현/비출현의 이항 분포 형태로 변환해야 하며, 임계점의 

설정에 따라 각 결과가 상이하게 도출됨에 따라 본 연구에서

는 종 출현 확률의 중앙값 500 (0-1000)을 임계점으로 고정하

여 일괄적으로 설정하였다 (Song and Kim, 2012). 각 지수 별 

정확도 평가 기준의 경우, 정확도 지수는 0.8이상을 높다고 

해석하였으며 (Ryu et al., 2017), 출현 정확도와 비출현 정확

도 지수는 0.5 이하일 때 모형의 분류 성능이 없는 것으로 해

석됨에 따라, 0.5를 기준 값으로 설정하여 정확도를 평가하였

다 (Song, 2018). 

기존의 내부 검증 방법 (inner validation)의 경우, 종 분포 

모형 개발에 사용되는 포인트 형태의 출현 자료를 훈련자료 

(training data)와 시험자료 (test data)로 80대 20으로 나누어 

5회 반복 실시하는 것으로 진행되었다. 또한 앙상블 방법론

의 경우, 단일 모형 예측 정확도 검증에 사용한 교차검증 자

료를 동일하게 사용하여 모형 결과별 공정한 비교 분석을 진

행하였다 (Thuiller, 2016). 내부 검증의 모형 예측 정확도 분

석에는 대표적으로 ROC (Receiver operation characteristic 

analysis)의 AUC (Area under the curve)값과 TSS (True skill 

statistics) 값이 있다 (Landis and Koch, 1977; Pearson, 2010). 

이 중 TSS값이 출현과 비출현 자료에 대한 정확도를 모두 포

함하고, 출현과 비출현에 대한 비율에 영향을 받지 않음과 동

시에, AUC와 달리 대상종의 분포 면적 및 형태에 영항을 받

지 않는 장점을 가지고 있어 종 분포모형의 검증에 많이 사용

되고 있다 (Allouche et al., 2006). 이에 본 연구에서는 내부 

검증의 모형 예측 정확도 분석에 TSS 값을 평가에 활용하였

다. TSS 계수 값은 0.4-0.6 까지는 일치정도가 보통을 나타내

며, 0.6-0.7은 높음, 0.7이상은 거의 일치함을 나타낸다 

(Franklin, 2009). 본 연구에서는 TSS 0.6을 기준 값으로 모형 

결과의 정확도를 평가하였다. 

3. 결과 및 고찰

3.1 곰솔의 잠재서식지 예측

8개의 개별 단일 모형 방법론 및 CV 앙상블 모형 방법론 

구동을 통해, 각 방법론 별 곰솔의 잠재서식지를 예측하였다. 

단일 모형의 경우, 각 개별 모형 별 50개의 결과 세트를 평균 

내어 잠재서식지를 도출하였으며, 앙상블의 경우 도출된 총 

50개의 결과 세트 중 TSS값이 0.8보다 큰 단일 모형이 적어

도 한 개 존재하여 앙상블이 진행될 수 있는 25개의 세트 

(Ensemble 1 ~ Ensemble 25)를 최종 도출하여 (Appendix 1) 

각 잠재 서식지를 도출하였다. 

잠재서식지 추정 결과, 단일 모형과 앙상블 모형 모두 생

태권역 중 해안도서권역에 집중적으로 나타났으며 (Fig. 2 

(a), Fig. 3), 이는 곰솔 수종의 특성상 분포 지역이 제한적인 

것을 적절히 반영한 결과로 해석된다 (Fig. 2 (b)). 다만, 대부

분의 단일 모형의 경우 곰솔의 적지 분포로 분류되는 남동산

야권역․남서산야권역 (Fig. 2 (b); Chun et al., 2014; Kim et 

al., 2016) 외 추가적으로 산림권역 및 중부산야권역으로까지 

분포가 과대하게 예측되어 도출된 반면, 앙상블 모형은 대부

1) 분류 결과를 검증할 때 사용되는 이진 분류 결과표로, TP (True Positive)․FP (False Positive)․TN (True Negative)․FN (False 
Negative) 4가지 수치로 구성되었다 (Kim et al., 2018). 

2) 혼동 행렬 내 수치로 구성된 지수로, Sensitivity: TP/ (FN+TP), Specificity: TN/ (FP+TN), Accuracy: (TP+TN)/ (TP+TN+FP+FN)
로 도출된다.
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GLM GAM MARS GBM Ecological Zone

FDA CTA RF ANN

 (a)  (b)

Fig. 2. (a) Potential Habitat Distribution results of Single Model (b) Distribution of Pinus Thunbergii by Ecological 
Zone (Kim et al., 2016).

분 남동산야권역․남서산야권역 범위까지 분포가 예측되어 

도출되었다 (Fig. 3).

이러한 단일 및 앙상블 모형 방법론 별 잠재서식지 분포간

의 불일치는, 단일 모형 방법론의 과대추정과 같은 불확실성 

때문인 것으로 판단되며, 이에 대한 수치적 비교를 위해 정확

도 평가가 수행되었다.

3.2 단일 및 앙상블 방법론 정확도 비교 분석

단일 모형과 앙상블 모형 결과 간의 정확한 비교를 위해 

외부 검증 결과로 도출된 총 3가지 정확도 지수- 출현 정확

도, 비출현 정확도와 정확도 지수 - 를 모두 분석하였다. 

출현 정확도 지수의 경우, 앙상블 모형이 평균 0.64로 기준 

값 0.5보다는 높지만, GAM (0.55)과 CTA (0.62) 모형을 제외

한 모든 단일 모형보다 낮게 나타났다 (Fig. 4 (a)). 이 결과는, 

종 출현 확률 값이 단일 모형 결과의 중첩 정도로 나타나 불

연속 값으로 도출되는 앙상블 모형과 달리, 단일 모형의 확률 

값은 연속적으로 나열된 값임과 동시에 그 수치 값이 다양하

고 개수 또한 많아 잠재 서식 가능 분포 면적이 상대적으로 

넓게 도출되는 특성이 반영 된 것으로 보인다 (Fig. 2 (a) and 

Fig. 3). 단일 모형 중에서는 FDA 모형이 0.7로 가장 높은 예

측 정확도를 나타냈다. 

반면, 비출현 정확도 지수의 경우 앙상블 모형이 평균 0.87

로 기준 값 0.5보다 높게 나타났으며, 모든 단일 모형보다 높

게 분석되었다 (Fig. 4 (b)). 모형의 분류 성능의 기준 0.5보다 

낮은 정확도를 나타낸 모든 단일 모형의 결과는, 앞서 출현 

정확도에서 보였던 경향과 유사하게 각 단일 모형별로 모형 

구동에 영향을 미치는 공간 변수의 차이에 따라 잠재 서식 분

포가 과도하게 도출되는 경향 (Thuiller et al., 2004; Arau’jo 

et al., 2005a; Pearson et al., 2006; Elith and Graham, 2009; 

Miller, 2014)이 반영된 것으로 보인다. 반면 앙상블 방법론이 

평균적으로 모든 단일 모형보다 평균 4배 이상의 비출현 정

확도 값을 나타내어, 각 단일 모형의 과도 추정 불확실성을 

가시적으로 저감시킨 것으로 해석할 수 있다 (Appendix 2 (a) 

and Appendix 3).

최종 정확도 분석 결과, 앙상블 모형이 평균 0.86으로 RF 

(0.87) 모형을 제외한 모든 단일 모형보다 높게 나타났다 

(Fig. 5). 이 결과는, 앞서 설정된 기준값을 통해 변환된 이항 

분포 형태의 잠재서식지 예측 결과와 외부 검증에 사용된 독

립 자료 간의 폴리곤 기반 비교에 따른 출현․비출현 정확도

를 모두 고려했을 때, 앙상블 모형이 대부분의 단일 모형 (8

개 모형 중 7개)보다 높은 정확도 결과를 도출한 것으로 해석

되며, 이는 앙상블 방법론이 각 단일 종 분포 모형의 평균 오

차를 저감하여 정확도를 향상시킨다는 선행 연구 결과와 유

사한 결과이다 (Crossman and Bass, 2008; Marmion et al., 

2009; Araújo and New, 2007).  
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Ensemble 1 Ensemble 2 Ensemble 3 Ensemble 4 Ensemble 5

Ensemble 6 Ensemble 7 Ensemble 8 Ensemble 9 Ensemble 10

Ensemble 11 Ensemble 12 Ensemble 13 Ensemble 14 Ensemble 15

Ensemble 16 Ensemble 17 Ensemble 18 Ensemble 19 Ensemble 20

Ensemble 21 Ensemble 22 Ensemble 23 Ensemble 24 Ensemble 25

Fig. 3. Potential Habitat Distribution results of Ensemble Model.

3.3 내·외부 검증 결과 비교 분석

3.3.1 단일 모형

단일 종 분포 모형의 내부 검증 분석 결과, 도출된 8개 모

형의 평균 TSS값이 모두 기준 값 0.6 이상을 나타냈다 (Fig. 

6). 외부 검증 결과 또한 8개 모형의 평균 정확도 (Accuracy) 

모두 기준 값 0.8이상을 나타내었으며, 이에 따라 단일 모형

의 경우 포인트 형태로 검증이 이루어진 내부 검증과 폴리곤 
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 (a) Sensitivity  (b) Specificity

Fig 4. (a) Sensitive of single·ensemble models (Average value of ensemble, 0.64) (b) Specificity of single·ensemble
models (Average value of ensemble, 0.87).

Fig. 5. Accuracy of single·ensemble models (Average 
value of ensemble, 0.86).

Fig. 6. Results of inner·outer validation of 8 single 
models (Standard value for both validation, 
0.6 (TSS) and 0.8 (Acc.: Accuracy)).

형태로 검증이 이루어진 외부 검증 결과가 모두 유사하게 높

은 정확도를 나타냈다 (Fig. 6).

3.3.2 앙상블 모형

앙상블 모형 구축을 위해, 도출된 총 50개의 결과 세트 중 

TSS값이 0.8보다 큰 단일 모형이 적어도 한 개 존재하여 앙

상블이 진행될 수 있는 25개의 세트 (Ensemble 1 ~ Ensemble 

25)를 최종 도출했다  (Appendix 4). 내부 검증 결과, 

Ensemble 4~14에서는 TSS값이 0이었으며, 나머지 일부 결과

에서도 기준 값 0.6보다 낮은 정확도가 나타났다 (Table 2). 

이 결과는 앞서 높은 정확도 (> 0.8)의 단일 모형 결과물을 

선정하여 앙상블 한 결과의 정확도로는 적합하지 않다. 반면 

외부 검증의 경우, 거의 대부분의 앙상블 결과 (25개 중 23

개)에서 기준 값 0.8이상의 정확도 (Accuracy) 지수 값이 도

출되어, 앙상블 결과가 대체적으로 높은 정확도를 나타낸 것

으로 최종 분석되었다 (Table 2). 

이와 같은 내․외부 검증 결과 간의 차이는 CV 앙상블 방

법론의 원리 및 대상 종인 곰솔의 출현 분포 특성 및 내․외

부 검증 각각에 사용된 자료 형태의 차이에 기인한 것으로 해

석할 수 있다. CV 방법론을 통해 도출된 종의 잠재적 서식 

분포 결과는 앞서 선정된 단일 모형 결과의 이항 분포 형태 

(출현/비출현)의 중첩이므로, 확률 수치 값의 개수가 단일 모

형 결과에 비해 적으며 불연속적이다. 즉, 8개의 각 단일 모

형 결과에서의 확률 수치 값의 평균 개수가 941개 (최소: 

812, 최대: 1001)인 것을 고려하면, 앙상블에서 도출될 수 있

는 (ex> Appendix 1, Ensemble 10) 최대 8개의 확률 수치 값
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1 2 3 4 - 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25

TSS 0.84 0.84 0.40 0 0.32 0.60 0.52 0.71 0.55 0.44 0.36 0.80 0.88 0.56 0.68

Acc. 0.92 0.88 0.88

4 0.80

0.90 0.82 0.88 0.92 0.92 0.89 0.87 0.86 0.84 0.84 0.75

5 0.88

6 0.84

7 0.84

8 0.88

9 0.86

10 0.84

11 0.77

12 0.92

13 0.87

14 0.86

Table 2. Inner (TSS)․Outer (Acc.) validation value of 25 ensemble results (Acc: Accuracy)

은 확연히 적은 값이다. 또한, 대상 종으로 사용한 곰솔은 그 

생태적 특성에 따라 분포가 남부 해안 쪽으로 치우쳐 있어 비

출현의 공간적 영역 면적이 출현 면적보다 넓다 (Appendix 2 

(b)). 이와 같은 출현 분포 특성이 앙상블 결과의 종 출현 확

률 수치 값 개수를 더 줄인 것으로 보이며, 결과적으로 앙상

블 결과의 내부 검증에 다양한 확률 수치 값이 사용되지 않게 

된 것으로 보인다. 더불어, 상대적으로 적은 범위에서의 값만

을 포함한 검증을 진행하는 포인트 형태의 내부 검증 방법론

이 함께 작용함에 따라 적절한 출현 정확도․비출현 정확도 

및 임계점이 도출되지 않았다. 이에 따라 외부 검증 결과와의 

차이가 크게 나타난 것으로 해석된다. 

이와 같은 연구 결과에 따라, 국지적으로 분포하는 종을 

대상으로 CV 앙상블 모형을 구동할 때에는 내부 검증 결과 

해석에 유의해야하며, 독립적임과 동시에 환경 대표성을 보

다 잘 반영할 수 있는 폴리곤 형태의 자료를 활용한 외부 검

증이 추가적으로 수행되어야 한다.   

4. 결론

본 연구에서는 단일 및 앙상블 종 분포 모형 간 정확도 

평가를 위해 예측에 활용되지 않은 폴리곤 형태의 독립 자

료를 활용하는 외부 검증 (outer validation) 방법 내 정확

도 (Accuracy)․출현 정확도 (Sensitivity)․비출현 정확도 

(Specificity) 지수를 새로이 적용하여 비교 분석을 수행하였

으며, 더 나아가 기존의 내부 검증 결과와의 비교를 통해 내

부 검증 결과의 한계 및 원인을 고찰하였다. 

외부 검증 결과, 출현 정확도에서는 단일 모형이 앙상블 

모형보다 대체적으로 (8개의 모형 중 6개) 높은 값을 보인 반

면, 비출현 정확도에서는 모든 모형이 앙상블 모형보다 확연

히 낮은 값을 보였다. 출현, 비출현 정확도를 모두 반영한 정

확도 지수에서 또한 앙상블 모형이 단일 모형보다 높은 값을 

나타냄으로서 (RF 제외), 앙상블 방법론이 단일 방법론 모형

의 과대 추정 불확실성을 줄이고 보다 높은 정확도를 나타냄

을 확인하였다. 내부 검증 방법론 적용 결과를 분석해본 결과 

환경적 대표성을 적절히 반영하지 못하는 포인트 형태의 검

증 자료를 사용함에 따라, 공간적 특이성을 나타내며 출현/비

출현의 분포가 불균형하게 나타나는 대상 종 및 CV 앙상블 

방법론 결과에 적용하는 데 한계가 있음을 확인하였다. 

 본 연구 결과는 앙상블 모형이 단일 모형의 불확실성을 

저감하여 정확도를 향상시킨 것을 외부 검증 방법을 통해 확

인 및 평가한 것에 의의가 있다. 또한, 각 방법론 별 검증 데

이터의 형태가 다른 내․외부 검증 결과 간 차이 비교 분석을 

통해 내부 검증의 한계 및 이에 따른 유의점을 제시함으로써, 

종 분포 모형 결과의 정확도 평가 방법론 및 사용되는 대상 

종․앙상블 방법론에 따른 적절 검증 방법론 적용 필요성을 

제시했다. 향후 연구에서는 추가적인 정확도 지표 개발 및 이

를 반영하여 외부 검증 방법론을 고도화하고자하며, 더 나아

가 각 모델 별 잠재 서식지 결과가 내․외부 검증 모두에 기
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본이 되는 자료인 만큼, 입력 값인 생물 좀 분포 자료의 수를 

늘려 그 정확도 또한 높이고자 한다.
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GLM GAM MARS GBM FDA CTA RF ANN TSS Acc.

Ensemble 1 (PA1_RUN4) O O 0.84 0.92

Ensemble 2 (PA2_RUN1) O 0.84 0.88

Ensemble 3 (PA2_RUN3) O O O 0.40 0.88

Ensemble 4 (PA2_RUN5) O 0.00 0.80

Ensemble 5 (PA3_RUN2) O O O 0.00 0.88

Ensemble 6 (PA3_RUN3) O O O O O O 0.00 0.84

Ensemble 7 (PA4_RUN1) O O O O O 0.00 0.84

Ensemble 8 (PA4_RUN2) O O O 0.00 0.88

Ensemble 9 (PA4_RUN3) O O O 0.00 0.86

Ensemble 10 (PA4_RUN4) O O O O O O O O 0.00 0.84

Ensemble 11 (PA5_RUN1) O O O 0.00 0.77

Ensemble 12 (PA5_RUN2) O O O 0.00 0.92

Ensemble 13 (PA5_RUN3) O O O O O O O 0.00 0.87

Ensemble 14 (PA5_RUN4) O O 0.00 0.86

Ensemble 15 (PA5_RUN5) O O O O O 0.32 0.90

Ensemble 16 (PA6_RUN5) O O 0.60 0.82

Ensemble 17 (PA7_RUN3) O O O 0.52 0.88

Ensemble 18 (PA8_RUN1) O 0.71 0.92

Ensemble 19 (PA8_RUN4) O O 0.55 0.92

Ensemble 20 (PA9_RUN1) O O O O 0.44 0.89

Ensemble 21 (PA9_RUN2) O O 0.36 0.87

Ensemble 22 (PA9_RUN3) O O 0.80 0.86

Ensemble 23 (PA9_RUN4) O O O 0.88 0.84

Ensemble 24 (PA10_RUN1) O O O 0.56 0.84

Ensemble 25 (PA10_RUN3) O 0.68 0.75

Appendix

Appendix 1. Chosen sets for ensemble that consist of at least one single model with TSS value higher than 0.8
(Acc.: Accuracy) (e.g.PA1_RUN1: The model result with the first cross-validation set (RUN) based on
the first random pseudo-absence (PA) set) 



50 정혜인⋅최유영⋅류지은⋅전성우

Journal of Climate Change Research 2020, Vol. 11, No. 1

GLM GAM MARS GBM Verification Data

FDA CTA RF ANN

 (a)  (b)

Appendix 2. (a) A binary map of single models (b) Verification data (Vegetation Map) 
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Ensemble 1 Ensemble 2 Ensemble 3 Ensemble 4 Ensemble 5

Ensemble 6 Ensemble 7 Ensemble 8 Ensemble 9 Ensemble 10

Ensemble 11 Ensemble 12 Ensemble 13 Ensemble 14 Ensemble 15

Ensemble 16 Ensemble 17 Ensemble 18 Ensemble 19 Ensemble 20

Ensemble 21 Ensemble 22 Ensemble 23 Ensemble 24 Ensemble 25

Appendix 3. A binary map of ensemble models


