
 

 

CHAPTER  7 

군집 분석 

 

 

 

 

마케팅 담당자가 자사 고객들을 분류하기 위하여 나이, 학력, 소득, 결혼 상태, 자녀 수, 직

업 등에 대한 정보를 수집하였다. 이를 이용하여 고객들을 집단(cluster)으로 분류하고자 할 

때 사용되는 다변량 분석 방법이 군집 분석 (Clustering Analysis)이다. 판별 분석과 군집 분

석의 다른 점은 판별 분석은 조사된 데이터에 개체의 집단 변수가 이미 포함되어 있으나 

군집 분석은 개체들에 대해 측정된 변수에 의해 집단을 분류하게 되므로 집단의 개수와 집

단의 종류(이름)는 분류 후 정해지게 된다. 즉 군집 분석은 개체들이 분석 전에는 어떤 그

룹에 속하는지 알려져 있지 않다. 군집 분석은 grouping 혹은 classification 이라 불리기도 

한다. 

개체를 분류한다? 아래 산점도와 같이 측정 변수가 2 개라면 거리가 가까운 개체들끼리 묶

으면 될 것이다. 12 개의 개체가 아마 2 개 군집(집단)으로 분류될 것이다. 두 개체간의 

Euclidean 거리를 계산(측정)하고 거리가 가까운(유사성이 높음) 개체끼리 묶으면 된다.  
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이렇게 개체를 분류하는데 도움을 주는 그림은 1)측정 변수가 2 개인 경우 산점도(scatter 

plot) 2)측정 변수가 3 개인 경우는 Bubble Plot 3)측정 변수가 4 개 이상이 경우는 주성분 변

수를 이용하여 2-3 개의 주성분에 대한 산점도가 있다. 그러나 이런 그래프들을 이용하여 

시각적 분류는 가능하지만 실제 유사성에 의해 개체를 분류하려면 유사성이 값으로 계산되

어야 한다. 

7.1. 유사성과 비 유사성 

7.1.1. Euclidean 거리 

두 개체 사이의 우사 정도를 거리로 표현할 수 있다. 거리가 멀면 유사성(similarity)이 떨어

진다. 다음 식은 r 번째 개체와 s 번째 개체의 Euclidean 거리이다. 

2/1)]()'[( srsrrs xxxxd   

7.1.2. 표준화 Euclidean 거리 

개체들에 대해 측정된 변수들이 단위가 다르거나 분산이 다를 경우 변수를 표준화한 후 거

리를 구하는 것이 더 적절하다. 다음 식은 r 번째 개체와 s 번째 개체의 표준화 Euclidean 

거리이다. 
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2/1)]()'[( srsrrs zzzzd   

7.1.3. Mahalanobis 거리 

다음 식이 r 번째 개체와 s 번째 개체의 Mahalanobis 거리이고 는 within 군집 분산-공분

산 행렬 추정치이다. 거리를 이와 같이 정의하는데 문제점은 개체를 다 분류하기 전에는 
의 추정치를 구할 수 없다는 것이다.  

2/11 )]()'[( srsrrs xxxxd    

7.2. 군집 분석 방법 

7.2.1. 비계층적  방법  

군집의 중심이 되는 seed 점들 집합을 선택하여 그 seed 점과 유사성이 높은(거리가 가까

운) 개체들을 묶는(그룹화) 방법이다. 이 방법은 다음 3 가지 문제점을 갖고 있다. 1)사전에 

군집(그룹) 수에 대한 예상이 필요하다. 2)개체 분류는 처음 선정한 seed 점들에 의해 영향

을 많이 받고 분석자 마다 분류가 다를 가능성이 있다. 3)군집의 수와 seed 값의 위치의 결

합 조건이 너무 많아 계산이 분류를 위한 계산이 용이하지 않다. 이 방법에 대한 SAS 

procedure 은 FASTCLUS 이다. 

7.2.2. 계층적 방법  

유사성이 가까운 순서대로 개체들을 묶어(군집화) 가는 방법으로 single-linkage clustering 방

법이 이 방법 중 가장 효율적이다. Neighbor Method 은 single-linkage clustering 방법 중 하

나로 다음 순서에 의해 개체를 분류한다. 

(1)처음에는 개체의 수(n)만큼의 군집이 있다. 예를 들어 개체 6 개가 있고 다음은 각 개

체 간 Euclidean 거리(유사성)를 계산한 표이다. 처음에는 군집은 6 개이다. 
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 1 2 3 4 

1  0.1 0.7 0.2 

2   0.4 0.6 

3    0.3 

4     

두 개체간의 거리이므로 대각 원소는 동일하다. 

(2)유사성이 가장 가까운(거리가 가장 가까운) 개체를 군집으로 묶는다. 예제에서는 (3.5)

가 묶인다.  

 (1, 2) 3 4 

(1, 2)  ? ? 

3   0.3 

4    

?: 어떤 값으로 개체 집단(1, 2)와 개체)의 유사성(거리)을 측정할 것인가? 

(3)개체가 군집으로 묶이면 개체와 새로 만들어진 군집과의 유사성을 계산한다. 군집과 

군집(혹은 개체)의 유사성(거리)을 측정하는 방법은 다음 5 가지가 있다. 

①Nearest neighbor: 두 군집의 각 개체 중 가장 가까이 있는 개체의 거리(유사성) 

②Furthest neighbor: 두 군집의 각 개체 중 가장 멀리 있는 개체의 거리 

③Centroid neighbor: 군집의 평균 간의 거리 

④Average neighbor: 한 군집의 개체와 다른 군집 개체들의 각 거리 평균 

⑤Ward’s minimum variance: 군집의 평균간 거리를 각 군집의 개체 개수의 역의 합으로 

나눈 제곱근을 구한 거리이다. 

Nearest, Furthest, Centroid neighbor, Average neighbor, Ward’s minimum variance 중 어떤 방

법을 사용하는 것이 좋은가? Nearest 방법은 개체간의 거리가 가까워 개체를 묶는 경향이 

있어 군집의 수가 줄어들고 Furthest 는 군집간 거리를 최소화 하는 경향이 있어 개체 수가 

적은 군집을 얻게 한다. 그러므로 각 방법의 장단점이 있으므로 2-3 개 방법을 사용하여 개
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체의 군집화가 보다 잘되는 방법을 선택하는 것이 좋다. 가장 많이 사용하는 방법은 

Average neighbor 방법이다. 

(4)다음은 Nearest neighbor 방법에 의해 개체를 군집화 하는 과정이다. 

1 과 3 의 거리는 0.7, 2 와 3 의 거리는 0.4 이므로 (1, 2)와 3 의 거리는 0.4 가 된다. 1

과 4 의 거리는 0.2 이고 2 와 4 의 거리는 0.6 이므로 작은 거리 0.2 가 (1, 2)와 4 의 거

리이다. 

 (1, 2) 3 4 

(1, 2)  0.4 0.2 

3   0.3 

4    

 

(1, 2)의 거리는 0.4 이고 3 과 4 의 거리는 0.3 이므로 (1, 2, 4)와 3 의 거리는 0.3 이 된

다. 

 (1, 2, 4) 3 

(1, 2, 4)  0.3 

3   

 

7.3. 군집 개수 

군집의 개수를 몇 개로 하면 좋은가? 그래프적 방법으로는 Tree diagram 이 있고 검정 통계

량을 이용하는 방법으로는 Hotel ling’s 2T  검정이나 Cubic Clustering Criterion 방법을 이용

하면 된다. 

7.3.1. 계층적 나무 다이어그램 
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위의 그림은 나무 그림(Tree Diagram)이라 하여 선의 길이는 개체간, 개체와 군집간, 군집간 

유사성(거리)이다. 이 다이어그램(diagram)에 의하면 2 개의 군집 (2, 4), (3, 5, 6, 1)으로 분류

하는 것이 타당해 보인다. 

7.3.2. Pseudo Hotel ling’s 2T  검정 

Hotel ling’s 2T  검정 통계량은 두 집단 다변량 평균의 차이를 보는 통계량이다. 이를 군집 

분석에 이용하는데…… 이와 유사 개념의 검정 통계량을 이용하여 개체의 군집간 평균의 

차이가 유의하지 않으면 두 군집을 합치고 유의하면 군집 그대로 유지하는 방법이다. 

7.3.3. CCC 

Searle(1983)이 제안한 방법으로 군집의 개수와 CCC(Cubic Clustering Criterion)의 산점도를 

그려 CCC 의 값이 3 이상이고 최대 값인 경우 그 때의 군집의 개수가 적당하다. 이용 방법

은 예제에서 살펴보기로 한다. 
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7.4. 판별 분석과 군집 분석의 비교 

 

 판별 분석(Discriminant Analysis) 군집 분석(Clustering Analysis) 
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분석 

초기 

개체들은 이미 분류되어 있다. 

 

개체들을 측정 변수에 의해 분류한다. 

 

판별 변수     ( ),.....,, 21 PXXX  분류 변수 

목적 새로운 개체를 분류 ►개체를 잘 판별할 

수 있는 판별 변수 선택이 관건이다. 

위의 개체들을 분류 ►개체들의 특성을 

나타내는 변수들을 선택하는 것이 관건 

분석 

순서 

(1)판별 분석 방법 선택 →오분류가 적은 

방법 사용 

•Fisher method (판별 변수 선택 방법 

이용, 유의 수준을 다소 높게 설정) 

•K Nearest Discriminant Analysis 

•Logistic Regression 판별 분석(변수 

선택 방법 사용, 유의수준 다소 높게 

설정) 

(2)개체 분류 경향을 파악하기 위하여 

판별 변수들에 산점도(by 그룹)를 

그린다. 판별 변수가 2 개 이상이면 

주성분 분석을 이용하여 산점도를 

그리면 된다.  

(3)최종적으로 구해진 판별식에 의해 

새로운 개체를 (□△○) 중 하나로 

분류한다. 

(1)개체 분류 방법을 선택한다. 

•Nearest neighbor 

•Furthest neighbor 

•Centroid neighbor 

•Average neighbor 

•Ward’s minimum variance 

(2)군집의 개수를 정한다. 

•CCC 

•Pseudo Hotel ling’s 2T  

•Tree Diagram  

(3)개체 분류가 잘 되었는지 알아보기 

위하여 산점도를 그린다. 변수가 3 개 

이상인 경우는 주성분 분석을 이용하여 

산점도 그린다. 군집 결과는 개체 분류 

방법과 군집 개수에 의해 결정된다.  

(4)각 군집에 적절한 이름을 붙인다. 
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7.5. 예제 

56 개 피자 제품에 대해 MOIS(수분 함유), PROT(단백질 함유량), FAT(지방 함유량), 

ASH(ash 함유량), SODIUM(나트륨 함유량), CARB(탄수화물 함유량), CAL(칼로리)를 조사하

였다. 이를 이용하여 56 개 피자 제품을 분류하여 보자. PIZZA.txt/[Applied Multivariate 

Methods for Data Analysts, Dallas E. Johnson, 1998, p331] 

7.5.1. 프로그램 

 

(1)STANDARD 옵션은 Standardized Euclidean Distance 거리에 의해 개체간 유사성을 측

정한다. 각 분류 변수의 측정 단위가 다르므로 STANDARD 옵션을 사용하였다. 

(2)군집과 개체를 묶어갈 때 Average neighbor(군집내의 개체 각각의 거리 평균) 방법을 

사용하였다. (METHOD=AVERAGE) 

①AVERAGE  |  AVE average linkage vs. CENTROID  |  CEN centroid method  

②COMPLETE  |  COM complete linkage (furthest neighbor, maximum method, diameter 

method, rank order typal analysis).  

③DENSITY  |  DEN density linkage, which is a class of clustering methods using 

nonparametric probability density estimation. You must also specify one of the K=, R=, or 

HYBRID options  

④EML maximum-likelihood hierarchical clustering  
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⑤MEDIAN  |  MED Gower's median method 

⑥SINGLE  |  SIN single linkage (nearest neighbor, minimum method, connectedness 

method, elementary linkage analysis, or dendritic method).  

⑦WARD  |  WAR Ward's minimum-variance method  

(3)CCC 는 Cubic Clustering Criterion 값을, PSEUDO 는 Pseudo Hotel ling’s 2T  검정 통계

량을 출력하라는 것이다. 이 통계량은 군집 개수를 결정하는데 사용된다. 

(4)군집 분석 결과가 TREE 라는 SAS data 에 저장된다. 

7.5.2. 출력 결과 

분류 변수 7 개의 표본 상관 행렬로부터 주성분 분석 결과이다. 7 개 변수의 총 변동을 설명

하려면 주성분 개수가 2 개이면 충분하다. 개체 분류 후 주성분 변수의 산점도를 이용하여 

분류 결과를 시각적으로 표현 할 수 있다. 주성분 분석을 실시한 이유는 주성분 변수를 이

용하여 산점도를 그리기 위해서이다. 이 산점도는 개체들을 군집화(그룹화) 한 후 각 개체 

집단의 이름을 부여하거나 군집 간 차이를 보는데 사용된다. 

 

7.5.3. 개체 군집 과정 
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(1)중간에 필요 없는 부분은 제외하였다. 

(2)개체 분류 순서가 나타난다. 제일 먼저 피자 34021 와 피자 34026 가 묶인다. 두 피자 

(개체)의 유사성(Norm Distance): 즉 거리)은 0.0203 이다. 

(3)두 번째는 피자 24107 와 피자 34022 가 묶인다. 유사성은 0.0304 

(4)세 번째는 피자 14072 와 피자 24030 가 묶인다. 유사성은 0.0366 

(5)네 번째는 CL54(군집 54: 피자 24107, 파자 34022)와 군집 55(피자 34021, 피자 34026)

이 서로 묶인다. 

(6)다섯 번째는 피자 24049, 피자 24033 이 여섯 번째는 피자 14118, 피자 14143 이 묶인

다. 

(7)일곱 번째는 군집 52(군집 54, 군집 55)에 피자 14067 이 묶인다. …. 

(8)FREQ 는 군집에 들어가는 개체의 개수를 나타낸다. 개체끼리 묶이는 경우는 2 개이고 

집단과 집단이 묶이는 경우는 집단 내의 개체 수이다. 

7.5.4. 군집 개수 결정 
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다음은 군집의 개수를 결정하기 위한 통계량 부분을 출력한 것이다. 위의 결과 바로 아래 

출력된다. NCL 은 Number of Clustering 의 약어로 군집의 개수이다. 만약 유사성이 Tie(동점)

이 되지 않는 한 개체는 하나씩 분류된다. Tie 가 발생하면 제일 마지막 열(Tie)에 표시된다. 

 

(1)CCC(Cubic Clustering Criterion, Searle; 1983) 값은 자료 수의 20%까지만 출력된다. 

CCC 값이 3 이상이고 갑자기 줄어드는 부분이면 적당하다. CCC 에 의하면 군집의 개

수는 4 개가 적당하다고 결론 내릴 수 있다. 

(2)Hotelling’s 2T  검정 통계량은 두 다변량 정규 분포 집단의 평균을 비교하는데 사용된

다. 이 개념을 이용하여 PST2(Pseudo Hotelling’s 2T )는 두 군집을 하나로 합칠 수 있

는가를 알아보는 기준이 된다. PST2 값이 크다는 것은 군집간 거리가 멀다는 것을 의

미하므로 군집을 나누는 것이 좋다. 값이 적다는 것은 군집간 거리가 가깝다는 것으로 

군집으로 합치는 것이 좋다. PST2 의 경우 NCL=6, NCL=3 인 경우 주변 값들보다 크므

로 이 값 바로 전의 군집 개수(NCL)가 적절하다. 즉 NCL=6 를 고르면 최적 군집의 개

수는 7 이고 NCL=3 를 고르면 최적 군집의 개수는  7 이다. 

(3)PSF 는 Pseudo F 통계량으로 PST2 Pseudo Hotelling’s 2T  검정 통계량과 유사하다. 

그러나 일반적으로 CCC 와 PST2 에 의해 군집 수를 결정한다.  

(4)CCC 에 의해서는 4 개, PST2 에 의해 4 개나 7 개가 적당하다.  
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7.5.5. Hierarchical Tree 다이어그램 

 

 

7.5.6. 개체 분류 결과 출력하기 

군집의 개수가 정해지면(예제는 4 개나 7 개) 개체 군집의 이름을 부여하기 위하여 개체의 

분류 변수와 군집을 출력하거나 그래프(산점도)를 이용해야 한다. 다음은 개체를 7 개로 분

류한 경우 결과를 출력하거나 그래프를 그려 군집의 이름을 부여하는 프로그램이다. 

NCL=2 

NCL=7 

NCL=4 
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 군집 개수=7 

 

군집 1 로 분류된 피자 7 개를 보고 군집의 이름을 붙이면 된다. 예를 들어 이 피자들이 

2001 피자이면 군집 1 은 2001 피자 군집이라 이름 붙인다. 그러나 변수가 많은 경우 묶여

진 개체들을 보고 이름을 붙이는 것은 쉽지 않다. 그러므로 변수를 축약한 주성분 변수를 

이용하여 군집에 대한 이름을 붙으면 편리하다. 

7.5.7. 군집 이름 부여하기 

개체 군집 결과를 위의 출력 형태보다는 그래프로 보면 이름 붙이기 더 쉬울 것이다. 개체 

군집이 나타날 수 있도록 산점도를 그려 보자. 그런데 불행히도 각 피자에 대해 측정 변수

가 7 개(MOIS, PROT, FAT, ASH, SODIUM, CARB, CAL)이므로 하나의 산점도로는 표현할 수 

없다. 그리고 군집 분석에서는 분류 변수(군집 분석에 이용되는 변수)를 선택한다는 것은 

전혀 의미가 없다. 

유용한 그래프 산점도를 어떻게 그리지? 변수가 2 개라면 몰라도… 아 어떻게 하지. 고민하

지 말자. 우리는 변수의 개수를 축약하는 방법인 주성분 분석을 알고 있다. 주성분 분석에 
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의해 분류 변수를 축약하고 주성분 분석으로 산점도를 그리자. 주성분 개수가 2 개 이하이

면 더 말할 나위 없이 좋지만 3 개라도 산점도 2 개만 그리면 되니 별 문제는 없다. 

 

HPOS=50 옵션은 산점도 그림 크기를 줄이는 옵션으로 그래프를 수평(H)은 50%로 

VPOS=50 옵션은 수직(V)은 25% 크기로 축소하여 그린다. 

주성분 분석(상관 계수 이용: 측정 단위가 다르므로) 결과 중 주성분 계수를 출력한 것이다. 

페이지 152 에서 우리는 주성분 변수 2 개로 전체 6 개 변수의 변동 중 91.8%가 설명됨을 

알았다. Prin1 은 영양소(PROT, FAT, ASH, SOLDIUM, CARB(탄수화물 반대 작용)) 함유량 주

성분이고 Print2 는 수분과 칼로리(서로 반대 개념) 주성분이다. 그래서 주성분 1 을 영양소 

변수, 주성분 2 를 칼로리 변수로 이름 붙였다.  

 

주성분 변수에 이름을 붙이는 이유는 개체(군집)에 대한 산점도를 그린 후 주성분 변수에 

의해 군집에 적절한 이름을 부여하기 위함이다. 다시 강조하지만 군집 분석에는 어디에도 

집단을 나타내는 변수가 측정(조사)되지 않는다. 군집 분석 후 각 개체 군집에 적절한 이름

이 부여되는 것이다. 
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산점도의 점들은 군집 번호로 표시되었으므로 이를 이용하여 각 군집에 적절한 이름을 부

여하면 된다. 만약 군집을 4 개로 분류한다면 원과 같이 개체가 분류될 것이다. 위의 산점도

에 의하면 7 개 집단보다는 4 개 집단으로 하는 것이 더 적절할 것이다. 파란 색 직선에 의

해 각 집단의 이름 부여하기도 4 개 집단이 더 적절할 것이다. 

7.6. Faster Cluster 군집 분석 

Faster clustering 방법은 앞 절에서 살펴보았던 계층적 군집(hierarchical clustering) 방법과는 

[유사성(거리)이 가까운 개체들을 차례로 군집으로 묶어가는 방법] 달리 비계층적 군집(non-

hierarchical clustering) 방법이다. 우선 seed 를 정하고 이 seed 에 가까운 개체들을 군집으

로 묶는다. 그러므로 군집의 개수를 분석 전에 정해야 하며(number of clusters) 군집의 크기

(size: 이는 radius 로 설정)를 정해 주어야 한다. 비계층적 군집 방법의 순서는 다음과 같으

며 SAS 에서는 FASTCLUS 에서 이 방법으로 군집 분석할 수 있다.  

Faster Cluster 방법을 이해하기 위하여 예를 들어 설명하기로 한다. 

영양소 낮고, 칼로리 낮다 

NCLUSTER=7 

영양소 높고, 칼로리 높다 

영양소 낮고, 칼로리 높다 

영양소 높고, 칼로리 낮다 
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(STEP1)군집 seeds 가 선택된다. 초기 seed 의 개수는 분석자가 정해 주는 개수대로 된다. 

MAXCLUSETRS=2 옵션을 사용했을 경우 초기 SEED 개수는 2 개이다. 

 

(STEP2)개체들을 가장 가까운 군집 seeds 에 묶는다. 만약 이 경우 DRIFT 옵션을 쓰면 

seed 가 임시 군집의 평균으로 옮겨가며 개체를 묶는다. 

(1)이 (2)보다 거리가 가깝다. 

(STEP3)일단 개체 군집이 끝나면 군집 개체의 평균을 SEED 로 하여 개체를 다시 분류한다. 
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(STEP4)군집이 끝나면 STEP 2)-STEP3)을 반복한다. 다음 STEP 에서는 SEED 가 빨강에서 

초록색으로 옮겨간다. 그리고 위의 STEP 을 반복한다. MAXITER 옵션이 없으면 개

체가 군집 분류가 이전과 같을 때까지 반복한다. MAXITER=3 이라 하면 위의 

STEP 을 3 번 반복한다. 

                                       

Non-hierarchical clustering 방법의 또 하나의 결점은 자료 입력 순서에 따라 군집이 달라지

므로 RANDOM 이라는 옵션을 사용해 자료 입력 순서를 바꾸어 가며 군집하게 한다. 이처

럼 FASTCLUS 방법도 하나의 방법이 있는 것은 아니다. 군집 분류 결과의 산점도(변수가 

3 개 이상인 경우는 주성분 분석을 이용하여 PRIN1, PRIN2 를 이용한다.) 살펴보고 군집 내 

개체간 거리 분산이 작은 것들을 택하면 된다. 

7.6.1. 예제 자료 

Fisher 의 Iris(꽃) 자료[IRIS.TXT]이다. 이것에 대해 4 가지 특성을 조사하였다. 물론 이 꽃은 

어떤 종인지 (VARIETY: S, C, V ► 3 종류) 이미 알고 있지만 종을 모른다고 가정하고 군집 

분석을 실시해 보자. 
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꽃잎 길이(petal length), 꽃잎 넓이(petal width), 수술 길이(stamen length), 수술 넓이(stamen 

width) 

 

 

7.6.2. 변수 표준화 

PROC CLUSTER 와는 달리 FASTCLUS 에는 변수(자료) 표준화 옵션이 없다. 그러므로 변

수 측정 단위가 다르거나 분산 차이가 많으면 분석자가 직접 표준화 procedure 를 사용하여 

표준화 해야 한다. 

 

 

(SL, SW), (PL, PW)의 측정 단위가 차이가 있으므로 표준화 변수를 사용하여 군집을 분석해

보자. 
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7.6.3. 주성분 분석 

Fast cluster 방법을 사용하려면 군집의 개수에 대한 정보가 필요하다. IRIS 자료처럼 집단의 

수(3 개: S, C, V)를 알고 있다면 이를 사용하면 되지만 그렇지 않은 경우는 변수들간의 산점

도를 그려 개체 분류 개수를 예상하면 된다. 그러나 변수가 많은 경우는 산점도를 동시에 

고려한 집단 분류는 쉬운 문제가 아니므로 주성분 분석을 이용하여 2~3 개 정도의 주성분 

변수간 산점도를 그리면 된다. 

 

 

 

주성분 1 은 (SL, PL, PW: 꽃잎의 크기), 주성분 2 는 SW(수술의 넓이)에 의해 결정된다. 

VAXIS 는 Y 축, HAXIS 는 X 축에 대한 설정이다. VPOS 는 가로 25%, HPOS 세로 50% 크

기의 PLOT 을 그리라는 명령이다. 

 

주성분이 2 개면 충분 
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위의 주성분 산점도를 살펴보면 PRIN1 에 의해 군집이 잘 나누어 진다. 즉 꽃잎의 크기(넓

이, 길이)가 개체를 분류하는데 결정적 역할을 하고 있음을 알 수있다. 

7.6.4. Fast clustering 군집 분석 

비계층적 군집 방법을 사용하되 최대 군집의 개수는 3 개로 하여 개체를 군집하여 보자. 주

성분 분석 결과 2 개 집단일 가능성이 높지만 우리는 이미 집단이 3 개인지 알고 있고 예상

되는 집단보다는 1 나 정도 더 잡아 주는 것이 좋다. 왜냐하면 최대 군집 개수이므로…… 

주성분 분석 결과가 저장된 SAS data 자료(IRIS_PRIN)를 이용하여 군집 분석하면 이미 

PRIN1, PRIN2 등 주성분 변수가 있으니 군집 분석 결과에 대한 산점도 그리는데 용이하다. 
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 ①

 

①RMS Std Deviation 

군집 내의 개체들간의 거리 평균 제곱근으로 작을수록 개체 군집화가 잘 된 것이다. 

②Maximum Distance from Seed to Observation 

군집 내 개체 중 seed 와 거리가 가장 먼 개체와 seed 간 거리 

③R-Square 

군집에 의해 변수를 예측할 때 결정 계수 

④RSQ/(1-RSQ) 

군집에 의해 변수를 얼마나 잘 예측할 수 있나? 

⑤Distance Between Cluster Centroids 

가장 가까이 있는 군집과 현재 군집의 중심(평균)간의 거리 

PL 이 개체들을 분류(군집)하는데 가장 큰 역할을 하고 있음을 알 수 있다. 그 다음이 PW

이다. 이는 주성분 변수 1 이 개체를 분류하는 역할을 하고 있음을 주성분 변수 산점도에서 

알았다. 

 

 

 

① 
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각 군집에서 분류 변수들의 평균과 표준 편차 값이 출력되므로 이것에 의해 정보를 이용하

여 어떤 변수들에 의해 나누어 지고 있는지 알 수 있으므로 군집의 이름을 붙이는데 유용

하다. 

 

 

        A 

        B 
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만약 최대 군집 개수를 2 개로 하였다면 빨간 점선으로 2 개의 개체 분류가 될 것이다.(A 는 

꽃잎의 크기가 큰 군집, B 는 꽃잎의 크기가 작은 군집) 이 경우 주성분 변수 1, 2 의 산점도

에 의해 개체를 분류하는 것과 동일하다. 그러나 주성분 변수에 의해 개체를 분류하면 개체

의 ID 를 모르므로 군집 분석 방법을 사용하여 개체를 분류하고 개체의 이름을 부일 때 주

성분 산점도를 사용하는 것이 좋다. 

7.6.5. 다른 옵션 사용 1 

최대 군집 개수 3 개, SEED 는 매번 옮겨 가게(DRIFT), 최대 반복 수는 3 번 

 

페이지 168 의 결과에 비해 RMS 편차가 크므로 더 좋은 방법은 아니다.  
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7.6.6. 다른 옵션 사용 2 

군집의 반지름을 정해주는 방법으로 군집의 개수가 반지름에 의해 결정된다. 다음은 군집의 

반지름을 2 으로 설정하여 한 결과이다. 

 

군집 결과도 

달라짐을 알 

수 있다. 
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7.7. 다차원 척도법  

다차원 척도법(MDS: Multi Dimensional Scaling)이란 n 개의 개체를 저 차원 가시적 공간(일

반적으로 2 차원)에 나타낼 수 있도록 하는 방법이다. 각 개체간 유사성(similarity) 혹은 거

리는 저 차원으로 옮겨지더라도 원래 유사성 크기를 갖고 있어야 한다. 예를 들어 보자. 

Under-arm Deodorant 생산 회사에서 판매 전략을 세우기 위하여 각 제품들이 서로 얼마나 

유사한지(가까운지) 알아보려고 한다. 이를 위하여 소비자를 임의로 선택하여 제품의 각 분

야에 대한 평가를 하게 하였다. 즉 향기, 냄새 제거 정도, 사용 편리 정도, 옷에 묻어나는 

정도 등을 10 점 만점으로 평가하였다. 이 점수들을 이용하여 제품의 유사성 정도를 2 차원 

공간에 표현하는 방법이다. 

군집의 크기가 반지름 2 이하 되게 개체

를 묶었으므로 군집의 수가 7 개가 되었

다, 

군집의 크기가 매우 작음을 알 수 있다. 

반지름을 3(RADIUS=3) 설정하였

더니 군집의 개수는 3 개이고 

RMS 편차도 가장 적음을 알 수 

있다. 어떤 옵션을 사용해야 하

나? Intuition & Trial Error 
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개체간 유사성을 측정하는 방법은 metric 방법과 non-metric 방법이 있다. 

(1)Euclidean distance ► 측정형 변수 거리 (Metric 방법) 

(2)각 개체의 유사성(거리)을 사람들이 평가하도록 한다. (Metric/non-Metric 방법) 

(3)평가자 들이 개체를 마음대로 분류하게 하고 빈도로부터 유사성을 측정한다. (non-

Metric 방법) 

응용 범위를 살펴보면 다음과 같다. 

(1)회사들의 이미지 측정을 통한 고객 분류 

(2)소비자들이 인지하고 있는 유사한 상품 속성이나 상품 분류에 사용 

(3)인구 학적 특성, 경제적 특성을 기초하여 도시간 동질성 파악 

7.7.1. 개체간의 거리 측정 

다차원 척도법이란 n 개의 개체를 저 차원 가시적 공간(일반적으로 2 차원)에 나타낼 수 있

도록 하는 방법이므로 각 개체간 거리(유사성)를 측정해야 한다. 군집 분석과 유사해 보이

지만 다차원 척도법은 개체의 유사성을 이차원에 표시하는 것이고 군집 분석은 개체간의 

거리(유사성)가 가까운 것끼리 묶어 가는 방법이다. 

(1)metric 방법 

metric 방법은 두 개체간의 거리(유사성)를 Euclidean distance 로 나타낸다. 

개체측정변수 

개체 
X1 X2  Xp 

1 x11 x12  x1p 

2 x21 x22  x2p 

     

n xn1 xn2  xnp 
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두 개체 ( 1D , 2D )간 거리는 22
22

2
11 )()()( jpipjiji xxxxxx   (Euclidean 

distance) 

측정이 불가능한 경우는 각 개체간의 유사성(거리)을 리커드 척도(10 점, 100 점)를 이용

하여 사람들이 평가하도록 하는 방법이 있다. 즉 각 1x , ,2x , px 가 사용자들의 주관

적인 평가 점수(리커드 척도)가 된다. Deodorant 제품을 분류할 경우 향기, 냄새 제거 

정도, 사용 편리 정도, 옷에 묻어나는 정도 등을 10 점 만점으로 평가하였다면 이 점수

가 개체들간의 거리를 측정하는데 사용된다. 

(2)non-metric 방법 

개체간의 거리를 사람들이 임의로 분류한 결과로부터 만들어진 빈도로 측정하는 방법

이다. 이 방법을 이해하려면 예를 들어보는 것이 더 편리할 것이다. 50 명이 20 개의 개

체를 임의로 분류하여 (1, 2)를 하나의 군집으로 분류한 사람이 30, (1, 20)을 하나의 군

집으로 분류한 사람이 25 명, (2, 20)을 하나의 군집으로 분류한 사람이 45 명이라면 

개체측정변수 

개체 
1 2  20 

1 0    

2 30 0   

     

20 25 45  0 

이 경우 숫자가 클수록 거리는 가깝다. 즉 개체간 유사성이 높다. MDS 분석을 위하여 

자료를 입력할 때는 (1-빈도/평가자수) 이것이 유사성이 된다. 

7.7.2. 기본 알고리즘 

각 개체간 유사성을 측정한다. 개체의 개수가 n 개인 경우 k=n(n-1)/n 개 유사성 그룹이 존

재한다. 

(1)유사성이 작은 것부터 크기 순으로 배열한다. ikjkjiji SSS  ...2211  

(2)개체를 m(일반적으로 2)차원으로 공간으로 줄일 경우 개체간의 거리를 구한다. 이는 

물론 측정 변수 전체를 가지고 유사성을 측정한 2)와 다를 것이다. 2 차원 공간으로 줄

일 수 있는지를 알아 보는 것이 STRESS 값이다.  
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 2 차원 공간으로 줄이는 것이 목적이므로 Stress 검정은 하지 않는다. 

 

Stress Goodness of fits 

20% Poor 

10% Fair 

5% Good 

2.5% Excellent 

7.7.3. 예제 1 (Metric) 

변수가 하나되고 측정형인 경우 다차원 척도법을 적용해보자. 

 

(5.)은 5 칸씩 읽어 들이고 @56 은 56 번째 줄부터 city 변수 값을 읽으라는 의미이다. 

위 프로그램은 미국 10 개 도시간 거리를 조사한 후 MDS 방법을 이용하여 도시를 2 차원 

공간에 표현하기 위하여 입력한 자료 형태이다. 것이다. 만약 non-metric 의 경우에는 거리 

자리에 (1-빈도/평가자수)를 넣어주면 된다. 
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(1)MDS 프로그램 

①LEVEL=absolute 옵션은 측정 변수가 측정형인 경우 사용된다. 만약 리커드 척도면 

LEVEL=ordinal 을 사용하면 된다. default 는 ordinal 이다.  

②SHAPE=square 를 쓰면 각 전체 값이 다 나타난 경우이다. 위와 같이 아래 부분에만 

자료를 입력한 경우는 SHAPE=triangle 이다. triangle 이 default 이다. 

③PLOTIT 은 결과를 그린 것이다. 도시간 유사성(거리가) 2 차원 공간에 나타난다. 

④MDS 의 결과는 개체 간의 유사성을 나타낸 그래프(산점도)에 대한 해석이면 충분하

다. 

 

2 차원 공간으로 줄이는 경우에는 STRESS 검정을 하지 않으므로 산점도 이외 특별히 

주의해서 관찰해야 할 출력 결과는 없다. 다음은 SAS data OUT 에 저장되어 변수들이

다. 

 

(2)MDS 산점도 해석 
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실제 도시간 거리와 산점도의 거리는 일치하지 않는다. 이는 모든 개체들의 거리(유사성)

를 고려하여 개체의 좌표(Dim1, Dim2)가 결정되었기 때문이다. 
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7.7.4. 예제 2  

개체간의 유사성이 측정치가 아니라 사람들에게 설문하여 측정된 경우 다음과 같이 분석하

면 된다. 다음 자료는 6 살 아이 15 명을 대상으로 몸 부위 15 개에 대해 각각 관련이 깊은 

순서대로 나열하게 하여 다음 자료를 얻었다. 행 15 개씩 한 아이의 평가 결과이다. 첫 열

은 cheek(턱)과 가장 관련이 깊은 순서대로 순위를 매긴 것이다. mouth=>face=>head .. 순

이다. 
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(1)CONDITION 옵션은 data 의 입력 상태 설정으로 ROW 는 행으로 인식, 

MATRIX(default)는 행렬 상태로 인식하라는 것이다. 일반적으로 행렬로 입력된다. (대

칭 행렬) 

(2)LEVEL 옵션은 data 형태를 지정하는데 ORDINAL(default)은 순서형, ABSOLUTE 는 측

정형이다. 

(3)DIMENSION 은 차수를 지정한다. 

(4)PFINAL 은 최종 예측치가 출력되는데 이는 OUT 옵션에 의해 저장된다. 
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7.7.5. 예제 3  

미국에서 생산되는 34 개 차들의 HP(마력), TIM1(시속 60 마일 걸리는 시간:초) TIM2(1/4 마일 

걸리는 시간:초), TS(최대속력) BRAK1(60 마일 속력에서 제동 거리) BRAK2 (80 마일 속력에

서 제동 거리) SP(손잡이 흔들림 없는 최대 속력) SS(회전 코스 최대 속력) MPG(가스 마일

리지)를 조사하였다. MDS 분석하시오. [CARS.txt]  

 

 

CARS4 에는 자동차 회사 변수만 있고 CARS2 는 측정 단위가 다르므로 변수를 표준화 한 

결과가 들어 있다. 
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ONE 에는 I 변수가 있고 이것이 자료의 관측치 번호이다. ORIG 는 각 관측치 번호에 J 라는 

변수를 만들어 ( ji, )=(1,2), (1,3), ……(34,34) 총 34*34 행이 존재한다. 

DUP 데이터는 i 와 j  값을 바꾸고 행을 나타내는 NN 변수 생성한다. 측정 변수와 동일하

게 새로운 변수들을 만든다. 

 

각 개체들간 거리를 계산한다. 그리고 거리만 남겨두고 모든 변수는 제외한다. 
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새로운 행렬 이름=SHAPE(기존 행렬 이름, nrow, ncol)  기존 행렬로부터 (nrow, ncol) 차수

를 갖는 새로운 행렬을 만든다. (열 벡터 DIST 를 nn  행렬 DD 를 만든다.) 
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[EXERCISE] 

 

(1)ORANGE.txt 자료는 5 개국으로부터 생산된 오렌지들의 화학 성분을 조사한 것이다. 

Boron(B), Barium(BA), Calcium(CA), Potassium(PO), Magnesium(MA), Manganese(MN), 

Phosphorous(PH), Rubidium(RU), Zinc(ZN) 

①군집 분석(개체 분류 방법 Centroid(학번 홀수), Average(학번 짝수) 방법 사용)을 이용

하여 개체를 분류하시오. 

②개체 군집 결과와 원산지가 일치하는지 알아보시오. 

③개체가 분류된 군집에 적절한 이름을 붙이시오. (주성분 분석을 이용할 수 밖에 없지 

않나?) 

(2)ORANGE.txt 자료 FASTCLUSTER 방법 중 하나로 군집 분석하고 (1)에서 Hierarchical 

방법과 비교 해석하시오. 

(3)밀 자료(WHEAT.txt)에서 개체 집단 변수(지역, 밀 종류, 그룹)가 없다고 가정하고 문제 

(1)과 (2)를 하시오. 

(4)국내 승용차에 대해 다차원 분석을 실시해 보자. 

①Metric 방법을 이용하시오. ► 측정 변수는 수집 가능한 변수만을 이용하시오. 

②Non-metric 방법을 이용하시오. ► 사람들에게 설문 응답 


