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 요약
바이오 영상에서 세포 영역의 자동 분할 기술은 생물학자들이 복잡한 세포의 기능을 이해하는데 도움을

주고, 수작업을 통해 세포를 분석하던 일들을 자동적으로 처리해주는 매우 중요한 기술이다. 기존의 멀티

채널 영상으로부터 세포핵 및 세포를 분할하는 방법은 DNA 채널을 이용하여 세포핵을 검출하고, 이를

초기 윤곽으로 하여 Actin 채널에서 밝기 기반의 Active Contour 모델을 통해 세포를 분할하는 2 단계의

과정을 거친다. 그러나 세포 분할 과정에서 채널 간 상관성으로 인해 발생하는 세포 내 불균일한 밝기

문제를 고려하지 않은 채, 밝기 기반의 Active Contour 모델을 적용하여 분할의 성능이 저하되는 문제점

이 발생한다. 따라서 본 논문에서는 DNA 와 Actin 채널 간 상관성을 고려하여, DNA 채널 정보를 통해

Actin 채널 내부의 밝기를 균일하게 보정함으로써 밝기 기반의 Active Contour 모델이 세포 분할에 잘

적용 될 수 있는 전처리 알고리즘을 제안한다. 실험을 통해 제안 전처리 과정을 거친 세포 분할 방법의

성능이 기존 방법에 비해 객관적, 주관적으로 크게 향상됨을 증명한다.

■ 중심어 :∣채널 간 상관성∣세포핵 및 세포 분할∣밝기 기반의 Active Contour 모델∣ 
Abstract

The automated segmentation technique of cell region in Bio Images helps biologists

understand complex functions of cells. It is mightly important in that it can process the analysis

of cells automatically which has been done manually before. The conventional methods for

segmentation of cell and nuclei from multi-channel images consist of two steps. In the first step

nuclei are extracted from DNA channel, and used as initial contour for the second step. In the

second step cytoplasm are segmented from Actin channel by using Active Contour model based

on intensity. However, conventional studies have some limitation that they let the cell

segmentation performance fall by not considering inhomogeneous intensity problem in cell

images. Therefore, the paper consider correlation between DNA and Actin channel, and then

proposes the preprocessing algorithm by which the brightness of cell inside in Actin channel

can be compensated homogeneously by using DNA channel information. Experiment result

show that the proposed preprocessing method improves the cell segmentation performance

compared to the conventional method.

■ keyword :∣Inter-Channel Correlation∣Nuclei and Cell Detection∣Active Contour Model based on Intensity∣ 
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I. 서 론
최근, 자동 형광 현미경을 이용한 고속 genome-wide

RNA 간섭 스크리닝 기술은 생물학자들이 복잡한 세포

의 형성 과정과 다양한 유전자의 기능들을 이해하는데

있어 매우 중요한 역할을 하고 있다[1]. 고속

genome-wide RNA 간섭 스크리닝 기술은 세포 내에

존재하는 RNA를 제어함으로써 세포 내에서 발생하는

다양한 변화들을 관찰하고 측정하는 기술인데, 이러한

과정들을 통해 생물학자들은 세포에 대한 여러 가지 정

보들을 얻을 수 있게 된다. 그러나 이와 관련된 각각의

연구들은 연구과정에서 수많은 양의 영상 데이터를 발

생시키기 때문에 생물학자들이 이것들을 수작업으로

분석하는 것은 많은 시간과 노력을 필요로 한다. 따라

서 세포 영상에 대한 자동 분석 기술은 생물학자들의

효율적인 연구 진행을 위해 매우 중요하며, 그 중에서

도 세포 영상 분할 기술은 세포 영상 분석의 자동화를

위해 무엇보다 먼저 이루어져야 할 과정이라고 할 수

있다. 고속 genome-wide RNA 간섭 스크리닝을 위한

세포 영상의 획득과정은 세포 내에 존재하고 있는 서로

다른 구성 물질들을 분리하기 위해 세포에 각기 다른

형광 물질들을 착색시키는 것으로부터 시작된다. 이렇

게 착색과정을 거친 세포들은 DNA 채널과 Actin 채널,

그리고 Rac 채널을 통해 각각 세포핵 영역, 세포질 영

역, 그 외에 세포의 부수적인 정보를 담고 있는 영역으

로 분리되고, 이를 통해 [그림 1]과 같은 3장의 멀티채

널 영상이 획득되게 된다.

(a) DNA 채널 (b) Actin 채널 (c) Rac 채널

그림 1. 고속 genome-wide RNA 간섭 스크리닝을 위해  
멀티채널로 획득된 초파리 세포 영상 

기존의 고속 genome-wide RNA 간섭 스크리닝을 위

한 자동 세포 분할 방법들[2][3]은 크게 두 가지 단계로

구성되어 있다. 첫 번째 단계에서는 DNA 채널로부터

각 세포에 대한 세포핵 영역을 분할하고, 두 번째 단계

에서는 이전 단계에서 분할된 세포핵 영역을 초기 윤곽

으로 Actin 채널 또는 Actin 채널과 Rac 채널이 합성된

채널로부터 밝기 기반의 Active Contour 모델을 이용

하여 세포 영역을 분할한다. 그러나 [2][3]은 세포 영역

의 분할 과정에서, Actin 채널의 세포 내부에 존재하는

불균일한 밝기 문제를 고려하지 않은 채, 밝기 기반의

Active Contour 모델을 이용하여 세포 분할의 성능이

저하되는 문제점이 발생한다. 따라서 본 논문에서는 밝

기 기반의 Active Contour 모델이 세포 분할에 잘 적용

될 수 있도록 DNA 채널 정보를 이용하여 Actin 채널

의 세포 내 불균일한 밝기문제를 최소화하여, 세포 분

할 성능을 향상 시킬 수 있는 전처리 알고리을 제안한다.

본 논문의 구성은 다음과 같다. 2장에서는 기존의 세

포핵 및 세포 분할과 관련된 연구 및 문제점들에 대해

소개하고 3장에서는 제안하는 전처리 알고리즘에 대해

설명한다. 그리고 4장에서는 실험결과를 통해 제안 방

식의 성능이 기존 방식에 비해 우수함을 입증하며 5장

에서는 결론을 맺는다.

Ⅱ. 관련연구
최근 들어 세포핵 및 세포영역의 자동 분할을 위해

다양한 연구들이 진행되고 있다. 단일채널 영상으로부

터 세포핵 및 세포를 분할하는 기존의 대표적인 방법으

로는 워터쉐드 기반의 방법[4]을 비롯하여 변형 가능한

윤곽선 모델 방식인 Active Contour 기반의 방법[5]이

있다. 또한, 멀티채널 영상으로부터 세포핵 및 세포를

분할하기 위한 방법으로 [2][3]에서는 세포 영상을 서로

각기 다른 멀티채널 영상으로 분리하고 두 단계의 과정

을 거쳐 세포핵과 세포 영역을 분리하는 방법을 제안하

였다. 한편, 단일채널 혹은 멀티채널로 획득된 영상은

영상 장비의 특성으로 인해 노이즈나 불균일한 밝기 및

degradation 문제가 발생하게 된다. 그러므로 몇몇 연

구에서는 위와 같은 세포 분할 알고리즘의 적용에 앞서

세포핵 및 세포의 분할 성능 향상을 위해 몇 가지 전처
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리 기법들을 사용하고 있다. [6]에서는 영상 내 노이즈

를 제거하기 위해 Median filtering 방법을 사용하였고,

[4][7]에서는 영상 내 불균일한 밝기 문제를 해결하기

위해 Histogram Equalization 과 data-driven 방법을

이용하였다. 또한 [8]에서는 degradation 문제를 해결하

기 위해 De-convolution 방법을 사용하였다.

1. 멀티채널 세포 영상의 분할 기법 
[그림 1]을 통해 알 수 있듯이, Actin 채널과 Rac 채

널로는 세포의 정확한 개수와 위치를 알 수 없기 때문

에, 이 두 채널을 이용하여 직접적으로 세포를 분할하

는 것은 어려움이 따른다. 그렇지만 DNA 채널 속의 세

포핵 영역은 Actin 채널과 Rac 채널에 비해 다소 선명

하게 그 영역이 나타나며, 세포의 개수와 위치를 파악

하기가 수월하다. 이와 같은 이유로 멀티채널에서 세포

를 분할하기 위한 기존의 방법은 다음과 같은 두 가지

단계를 거쳐 최종적인 세포 영역을 검출한다. 첫 번째

단계에서는 Actin 채널이나 Rac 채널에 비해 세포의 위

치나 개수를 파악하는 것이 수월한 DNA 채널을 이용

하여 각 세포에 대한 세포핵 영역을 검출하고, 두 번째

단계에서 이전 단계에서 검출된 세포핵 영역을 초기 윤

곽으로 하여 Actin 채널에서 최종적인 세포 영역을 검

출한다. [그림 2]는 멀티채널의 세포핵 및 세포 영역 분

할을 위한 기존 방식의 전체적인 흐름을 보여준다.

그림 2. 멀티채널로부터 세포핵 및 세포를 분할하기 위한 기
존 방식의 흐름도  

2. 세포핵 분할을 위한 알고리즘 
[3]의 연구에서는 DNA 채널에서 세포핵 영역을 검출

하기 위해 먼저, Otsu 분할 방법[9]을 통해 이진화 된

영상으로부터 거리변환 영상을 생성한다. 그리고 생성

된 거리변환 영상에 워터쉐드 알고리즘을 적용하고, 이

진화 된 영상과 합성하여 각 세포에 대한 세포핵 영역

을 라벨링함으로써 세포핵 영역을 검출한다. 그러나 위

와 같은 세포핵 분할 알고리즘은 DNA 채널 내에 존재

하는 노이즈로 인해 Otsu 분할 방법을 적용하는 과정에

서 세포핵이 아닌 영역들을 세포핵으로 검출하게 될 가

능성이 존재한다. 따라서 첫 단계에서 검출되는 세포핵

영역의 개수가 최종적으로 분할 될 세포 영역의 개수가

되므로, 정확한 세포 분할을 위하여 세포핵으로 오검출

된 영역들은 제거 되어야 한다. 이러한 문제점을 해결

하기 위해 먼저, 라벨링 된 세포핵들의 평균 크기를 측

정하고, 그 다음 측정된 세포핵의 평균 크기를 기준으

로 임계 범위를 설정한다. 그리고 설정된 임계 범위에

들어오지 않는 영역들을 오검출된 영역들로 판단하고

제거하여 최종적인 세포핵 영역을 검출한다.

3. 세포 분할을 위한 Active Contour 모델 
첫 번째 단계를 통해 DNA 채널로부터 세포핵 영역

이 검출되었다면, 이를 초기 윤곽으로 하여 두 번째 단

계에서 Actin 채널로부터 세포 영역을 검출한다. [3]에

서는Actin 채널 에서 세포 영역을 검출하기 위해 Actin

채널에서 나타나는 몇 가지 특징들을 다음과 같이 정의

하고 있다. 첫째, 대체적으로 세포 내부가 세포 외부에

비해 비교적 밝게 나타나고 각각의 영역에 대해서 서로

비슷한 밝기를 나타낸다. 둘째, 세포 영역과 세포 외부

영역 사이에 비교적 뚜렷한 경계가 존재한다. 이와 같

은 세포 영상의 특징들은 Actin 채널에서 식 (1)과 같은

region과 gradient 기반의 Active Contour 모델이 세포

분할에 적용 될 수 있는 근거가 된다.

(1)
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[3]의 연구에서 식 (1)에서 은 DNA 채널을 통해 최

종적으로 검출 된 세포핵의 개수를 의미하고, 는 각

각 검출된 세포핵들의 active contour를 의미한다. 그리

고 Ω는 ∩∩⋯∩으로

이루어진 의 외부 영역을 표현한 것이다.  는  상

의 임의의 한 점의 밝기 값이고, 와 는 각각  내

부와 외부의 평균 밝기 값이다. 식 (1)에서 와 는

가 진화해감에 따라 그 값이 변하는데 Actin 채널에

서 가 region 기반의 에너지 함수가 최소가 되는 방

향, 즉 세포 영역과 배경 영역의 경계 부분으로 진화해

감으로써 최종적인 세포 영역을 검출하게 된다. 한편,

식(1)에서 함수는     ∞→  로 정의된 구

간에서 단조 감소하는 함수로서 edge-detector 의 역

할을 한다. 함수는 화소의 밝기 변화량이 큰곳, 즉 영

상의 ∇의 값이 최대인 곳에서 최소값을 가

지며, gradient 기반의 에너지 함수 역시 이곳에서 최소

가 된다. 따라서 는 Actin 채널 내에서 화소의 밝기

변화량이 최대인 곳인 세포의 경계 영역으로 진화해감

으로써 세포의 최종적인 영역을 검출하게 된다. 또한,


′는 smoothness term 으로서 가 Actin 채널

내에서 세포 영역의 경계를 찾을 때, 최소 길이를 만족

하면서 진화하도록 만드는 역할을 한다.

4. 선행 연구의 문제점  
앞에서 살펴 본 것과 같이 기존의 연구에서는 세포

분할을 위해 DNA채널을 이용하여 각 세포에 대한 세

포핵 영역을 검출하고, 이를 초기 윤곽으로 하여 Actin

채널에서 region과 gradient 기반의 Active Contour 모

델을 이용하여 최종적인 세포 영역을 검출하였다. 그러

나 Actin 채널에서는 기존 방법이 가정하고 있던 영상

특징들과 다르게 세포 내부의 밝기가 세포 경계 부분에

비해 일반적으로 어둡게 나타나고, 전체적으로 세포 내

부에서도 밝기의 변화가 큰 세포들이 존재한다. 이에

따라 기존 방법에서는 [그림 3]과 같이 일부 세포 영역

에 대하여 정확한 세포 분할이 이루어지지 않는다는 문

제점이 발생한다.

(a) (b) (c)

(a) Actin 채널 영상 (b) 기존 분할 방법의 결과

(c) Ground truth

그림 3. 기존 분할 방법의 문제점 

Ⅲ. 멀티채널 간 상관성 기반 전처리 알고리즘  
Ⅱ장의 관련 연구를 통하여 멀티채널로부터 세포핵

및 세포 분할을 위한 기존의 방법들[2][3]을 소개하였

고, 실험을 통해 이들이 가지고 있는 몇 가지 문제점들

을 확인하였다. 기존의 방법들은 전처리 과정을 거치지

않은, 즉 세포 내부에서 불균일한 밝기문제를 가지고

있는, Actin 채널을 그대로 세포 분할에 이용하여 세포

분할 성능의 저하가 발생한다. 그러므로 region과

gradient 기반의 Active Contour 모델을 이용하여 좀

더 정확하게 세포를 분할하기 위해서는 먼저, Actin 채

널 세포 내부의 불균일한 밝기 문제가 해결되어야 한

다.

1. 멀티채널 간 상관성  
세포 내부 영역의 불균일한 밝기 문제는 세포 영상에

서 각기 다른 형광 물질을 투여하여 멀티채널 영상을

획득하는 과정에서 발생한다. 즉 세포 영상으로부터

DNA 채널과 Actin 채널을 통해 각 영역을 분리할 때,

세포핵과 세포질이 동시에 존재하던 영역에서 DNA 채

널을 통해 세포 핵 영역이 분리되어 나감으로 인해

Actin 채널에서는 세포핵이 존재하던 세포 내부 영역의

밝기가 상대적으로 어둡게 나타나 Actin 채널의 세포

내부가 불균일한 밝기를 가지게 된다. 따라서 본 장에

서는 앞서 기술한 문제점을 해결하기 위해 DNA 채널

과 Actin 채널 사이에 존재하는 멀티채널 간 상관성을

고려하여, DNA 채널 정보를 통해 Actin 채널 내부의

밝기를 균일하게 보정함으로써 region과 gradient 기반
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의 Active Contour 모델이 세포 분할에 잘 적용 될 수

있는 전처리 알고리즘을 제안한다.

2. 제안 전처리 알고리즘  
DNA채널 정보를 이용하여 Actin채널 내부의 밝기를

균일하게 보정해 주기 위한 제안 전처리 알고리즘의 전

체적인 과정을 요약해 보면 [그림 4]와 같다.

그림 4. 제안 전처리 알고리즘의 과정

DNA 채널로부터 최종적으로 세포핵 영역들이 검출

된 영상 에서 식 (2)와 같이 세포핵의 외부에

해당하는 영역들의 화소 밝기 값을 0으로 처리하여

을 얻는다, 이는 이후 과정을 통해 최종적으로

DNA 채널 영상과 Actin 채널 영상이 합성될 때, 세포

핵이 아닌 세포핵의 외부 영역 혹은 노이즈까지 함께

더해지는 것을 방지하기 위함이다.

   i f ∈ 
 

(2)

(a)  영상 (b)  영상

그림 5. 세포핵의 외부영역과 노이즈의 제거  

식 (2)를 통해 획득된 영상 는 Actin 채널에

서 세포핵이 존재하던 세포 내부의 밝기에 비해 더 밝

게 나타나는 경향이 있다. 따라서 이러한 경향을 고려

하지 않고, 단순히 영상을 Actin 채널 영상

와 합성할 경우, 전처리 과정을 거치지 않은

Actin 채널에서 나타나는 세포 내부 밝기의 불균일한

문제점들이 와 Actin 채널 영상 의

합성 영상에서도 동일하게 나타나게 된다. [그림 6]은

위와 같은 문제점을 보여 준다.

(a) (b) (c)

(a)  영상 (b) Actin 채널 영상 

(c)  영상

그림 6. 영상과 Actin 채널 영상 을 단순
히 합성할 경우 발생하는 세포 내부 밝기의 불균일
한 문제점 

그러므로 아래의 식(3)과 식(4)를 통해 영상

과 Actin 채널의 영상 이 합성되었을 때, 최종

적으로 합성된 영상의 세포 내부 영역이 전체적으로 균

일한 밝기를 가지기 위해서는  영상의 밝기가

조정되어야 할 필요가 있다. 이를 위해, 제안 전처리 기

법의 두 번째 과정으로 영상에 가우시안

(gaussian)함수 와의 컨볼루션(convolution)

연산을 통해 영상의 밝기가 전체적으로 넓게

블러링(blurring) 되도록 만들어 준다. 이때, 

영상과 Actin 채널의 영상 를 통해 합성된 영

상의 세포 내 밝기 변화가 최소화 되도록 마스크의 크

기 와 표준편차 로 블러링 정도를 조절하여 가

우시안 블러링(gaussian blurring)된 영상 을

획득한다.
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 









  

(3)

   (4)

Actin 채널 내부의 밝기를 전체적으로 균일한 밝기

값으로 만들어 주기 위해 식 (4)를 통해 획득된 영상

와 Actin 채널의 영상 을 식 (5)와 같

이 합성한다.

   (5)

식 (5)를 통해 합성된 영상의 화소 값이 영상 내 최대

gray scale 값을 넘지 않도록 밝기 값을 조절하여 새로

운 Actin 채널 영상 을 획득한다.

   i f ≤ 

 
(6)

 = Max gray scale value

3. 제안 전처리 알고리즘을 통한 영상 향상 
[그림 7]의 (b)영상에서는 각 세포의 내부가 세포의

경계 부분에 비해 어둡게 나타나 세포가 전체적으로 불

균일한 밝기를 보이는 것을 확인 할 수 있다. 하지만 전

처리 과정을 거침으로 인해 [그림 7]의 (c)영상에서는

(b)에 비해 세포가 전체적으로 비슷한 밝기 즉 균일한

밝기를 나타내게 되어 영상이 보다 향상 된 것을 확인

할 수 있다.

(a) (b) (c)

(a) 밝기 값이 조절 된  영상 (b) Actin 채널

영상  (c)  영상

그림 7. 제안 전처리 알고리즘을 통한 Actin 채널의
          영상 향상 

Ⅳ. 실험 및 결과 
실험을 토대로 제안 전처리 알고리즘을 통한 세포 분

할의 결과가 전처리 과정을 거치지 않은 세포 분할 방

법에 비해 객관적, 주관적 성능이 크게 개선되었음을

증명하였다. 실험을 위해서는 450x450 크기의 초파리

(Drosophila) 세포 영상에서 멀티채널로 획득한 DNA

채널 영상 20장과 Actin 채널과 Rac 채널의 합성 영상

20장을 이용하였다. 기존 방식과 제안 방식의 세포 분

할 성능 비교를 위해 기존 방식은 전처리 과정을 거치

지 않은 Actin 채널을 region과 gradient 기반의 Active

Contour 모델을 이용하여 세포를 분할하였고, 제안 방

식은 전처리 과정을 거친 Actin 채널로부터 region과

gradient 기반의 Active Contour 모델을 이용하여 세포

를 분할하였다. 이 때, 제안 방식은 세포 내 밝기 변화

가 최소화 된 Actin 채널을 획득하기 위하여 DNA 채널

의 세포핵 영역을 가우시안 블러링하는 과정에서 마스

크의 크기를 [5X5], 표준편차의 값을 7로 설정하였다.

1. 세포 분할 성능의 객관적 평가 
본 논문에서 제안된 자동 세포 분할 알고리즘의 객관

적, 정량적 성능평가를 위해 [3]의 연구에서 사용된

precision value 와 recall value 을 식 (7)과 같이 ,

를 식 (8)과 같이 도입하였다.

  

 ∩ 
,  

 ∩ 
(7)




(8)

식 (7)에서 는 세포 분할 알고리즘을 통해 자동적

으로 분할 된 세포의 영역을 의미하고, 는 생물학자

들에 의해 수작업으로 분할 된 세포의 영역, 즉 ground

truth를 의미한다. 식 (8)과 같이 정의된 의

값은 가와 완전히 일치하게 되는 경우, 1이 되며

의 값이 1에 근접할수록 세포 분할의 결과가

정확함을 의미한다.
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표 1. 세포 분할 성능의 객관적 비교 
실험영상 A B C D

A 대비 D의
성능개선율(%)

1 0.838 0.855 0.840 0.864 3.01
2 0.805 0.822 0.813 0.825 2.42
3 0.760 0.807 0.774 0.810 6.17
4 0.777 0.781 0.787 0.790 1.65
5 0.814 0.825 0.821 0.838 2.86
6 0.841 0.834 0.831 0.870 3.33
7 0.808 0.853 0.811 0.878 7.97
8 0.730 0.802 0.785 0.844 13.51
9 0.700 0.799 0.756 0.824 15.05
10 0.819 0.832 0.809 0.877 6.61
11 0.826 0.834 0.822 0.846 2.36
12 0.760 0.772 0.775 0.782 2.81
13 0.817 0.835 0.852 0.845 3.31
14 0.812 0.844 0.823 0.864 6.02
15 0.857 0.845 0.859 0.873 1.83
16 0.835 0.869 0.833 0.878 4.90
17 0.826 0.840 0.838 0.848 2.59
18 0.820 0.851 0.844 0.869 5.64
19 0.842 0.857 0.852 0.871 3.33
20 0.823 0.850 0.857 0.868 5.18

F-score
average

0.805 0.832 0.819 0.848 5.07
 A: 전처리를 거치지 않은 방식 
 B: Histogram Equalization 방식 
 C: Median Filtering 방식 
 D: 제안 전처리 방식 

[표 1]은 20장의 초파리 세포 영상에 대해 전처리를

거치지 않은 방식, Histogram Equalization 방식,

Median Filtering 방식, 그리고 제안 방식의 4가지 실험

으로부터  에 대한 평균을 비교한 것이다.

[표 1]을 통해 전처리를 거치지 않은 방식 대비 기존의

Histogram Equalization 방식이 3.3%, Median Filtering

방식이 1.7%, 그리고 제안 전처리 방식이 5.1% 로, 20장

의 실험 영상에서 전처리 방식을 거치지 않은 세포 분

할 결과에 비해 전처리 방식을 거친 세포 분할의 결과

가 우수함을 확인 할 수 있다. 또한, Histogram

Equalization이나 Median Filtering과 같은 전처리에 의

한 세포 분할의 결과는 몇몇 세포 영상에 대해 전처리

를 거치지 않은 세포 영상에 비해 오히려 성능이 더 저

하되는 문제가 발생되는 반면, 제안 전처리 방식을 통

한 세포 분할 결과는 20장의 모든 세포 영상에 대해 성

능이 향상되었음을 확인 할 수 있다.

2. 세포 분할 성능의 주관적 평가 
[그림 8]의 (e)는 생물학자들이 수작업으로 세포의 영

역을 표시한 Ground truth 영상으로써 본 연구의 성능

비교를 위해 매우 중요한 영상이다. 이 영상을 바탕으

로, 전처리 과정을 거치지 않은 (a) 영상의 세포 분할

결과 (c)에 비해 전처리 과정을 거친 (b) 영상의 세포

분할 결과 (d)가 Ground truth 영상 (e)에 좀더 비슷하

게 나타나 세포 분할의 성능이 향상되었음을 주관적으

로 확인 할 수 있다.

(a) (b)

(c) (d) (e)

(a) Actin 채널 (b) 제안 전처리 과정을 거친 Actin 채

널 (c) 기존 방식의 세포 분할 결과 (d) 제안 전처리

과정을 거친 세포 분할 결과 (e) Ground truth

그림 8. 제안 전처리 알고리즘을 통한 Actin 채널의 영상 
향상 

Ⅴ. 결론 
본 논문에서는 자동 세포 분할을 위한 채널 간 상관

성 기반 세포 영상의 전처리 알고리즘에 대해 제안하였

다. 기존의 워터쉐드나 Active Contour 모델 기반의 세

포 분할 방법들은 Actin 채널을 이용한 세포 분할시 세

포 영상 내부에 존재하는 불균일한 밝기 문제를 고려하

지 않고 세포를 분할하여 세포 분할의 성능이 저하되는
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문제점이 발생한다. 따라서 본 논문에서는 세포 분할

성능의 향상을 위해 세포 영상에서 나타나는 세포 내부

의 불균일한 밝기문제를 DNA 와 Actin 채널 간 상관성

을 이용하여 해결 하였다. 그 과정으로 본 논문에서는

먼저 세포 영상 내에 존재하는 노이즈를 제거하였고,

Gaussian filter 와의 convolution 연산을 통해 세포 내

부가 균일한 밝기를 가지도록 마스크의 크기와 표준편

차의 값을 조절하여 밝기 기반의 Active Contour 모델

이 세포 분할에 잘 적용 될 수 있도록 세포 영상을 개선

하였다. 실험을 통해 전처리를 거치지 않은 방식 대비

기존의 Histogram Equalization 방식이 3.3%, Median

Filtering 방식이 1.7%, 그리고 제안 전처리 방식이

5.1% 로 제안 방식의 성능이 가장 우수함을 객관적으

로 검증하였고, 아울러 주관적 평가를 통해서도 제안

방식의 세포 분할의 성능이 향상되었음을 입증하였다
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