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본 발명의 영상정보로부터 독립세포와 군집세포를 분류하는 방법 및 장치에 관한 것이다. 상기 본 발명에 따른

방법은, 영상정보를 입력받아 다수의 부영역으로 분할하는 단계; 상기 다수의 부영역 각각에 대해 세포영상정보

의 분포에 따라 적응적으로 설정되는 임계값을 이용하여 이진화하고 그에 따라 영상정보를 다수의 세포영역과 배

경영역으로 분리하는 단계; 상기 다수의 세포영역 각각에 대해 세포 모양이 둥근 정도를 나타내는 제1특징벡터,

세포의 중심에서 가장자리까지의 거리가 일정한지를 기술하는 제2특징벡터,  세포의 모양을 기술하는 제3특징벡

터들을 산출하는 단계; 상기 다수의 세포영역 각각에 대한 특징벡터들을 가우시안 스무드 커널 함수에 적용하고,

상기 가우시안 스무드 커널 함수에 적용된 특징벡터들에 대해 베이지안 네트워크 추론을 이행하여 다수의 세포영

역에 대해 군집세포영역과 독립세포영역으로 분류하는 단계;를 포함하는 것을 특징으로 한다. 

대 표 도 - 도2
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특허청구의 범위

청구항 1 

영상정보로부터 독립세포영역과 군집세포영역을 분류하는 방법에 있어서, 

영상정보를 입력받아 다수의 부영역으로 분할하는 단계;

상기 다수의 부영역 각각에 대해 세포영상정보의 분포에 따라 적응적으로 설정되는 임계값을 이용하여 이진화하

고 그에 따라 영상정보를 다수의 세포영역과 배경영역으로 분리하는 단계;

상기 다수의 세포영역 각각에 대해 세포 모양이 둥근 정도를 나타내는 제1특징벡터, 세포의 중심에서 가장자리

까지의 거리가 일정한지를 기술하는 제2특징벡터,  세포의 모양을 기술하는 제3특징벡터들을 산출하는 단계;

상기 다수의 세포영역 각각에 대한 특징벡터들을 가우시안 스무드 커널 함수에 적용하고, 상기 가우시안 스무드

커널 함수에 적용된 특징벡터들에 대해 베이지안 네트워크 추론을 이행하여 다수의 세포영역에 대해 군집세포영

역과 독립세포영역으로 분류하는 단계;

를 포함하는 것을 특징으로 하는 방법. 

청구항 2 

제1항에 있어서, 

상기 다수의 세포영역에 대해 ACM(Active Contour Model)을 이행하여 세포영역의 윤곽을 추출하는 단계;

를 더 구비함을 특징으로 하는 방법. 

청구항 3 

제1항에 있어서, 

상기 다수의 세포영역 각각에 대한 특징벡터들에 대한 가우시안 스무드 커널 적용 전에 정규화하는 단계;

를 더 구비함을 특징으로 하는 방법. 

청구항 4 

영상정보로부터 독립세포영역과 군집세포영역을 분류하는 장치에 있어서, 

영상정보를 입력받는 영상정보 입력모듈;

상기 영상정보 입력부를 통해 영상정보를 입력받아 다수의 부영역으로 분할하고, 

상기 다수의 부영역 각각에 대해 세포영상정보의 분포에 따라 적응적으로 설정되는 임계값을 이용하여 이진화하

고 그에 따라 영상정보를 다수의 세포영역과 배경영역으로 분리하고, 

상기 다수의 세포영역 각각에 대해 세포 모양이 둥근 정도를 나타내는 제1특징벡터, 세포의 중심에서 가장자리

까지의 거리가 일정한지를 기술하는 제2특징벡터, 세포의 모양을 기술하는 제3특징벡터들을 산출하고,

상기 다수의 세포영역 각각에 대한 특징벡터들을 가우시안 스무드 커널 함수에 적용하고, 상기 가우시안 스무드

커널 함수에 적용된 특징벡터들에 대해 베이지안 네트워크 추론을 이행하여 다수의 세포영역에 대해 군집세포영

역과 독립세포영역으로 분류하는 영상정보 처리모듈;

을 포함하는 것을 특징으로 하는 장치. 

청구항 5 

제4항에 있어서, 

상기 영상정보 처리모듈이,

상기 다수의 세포영역에 대해 ACM(Active Contour Model)을 이행하여 세포영역의 윤곽을 추출함을 특징으로 하

는 장치. 
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청구항 6 

제4항에 있어서,

상기 영상정보 처리모듈이, 

상기 다수의 세포영역 각각에 대한 특징벡터들에 대한 가우시안 스무드 커널 적용 전에 정규화함을 특징으로

하는 장치. 

명 세 서

발명의 상세한 설명

    기 술 분 야

본 발명은 영상정보 처리방법에 관한 것으로, 더욱 상세하게는 영상정보로부터 독립세포와 군집세포를 분류하[0001]

는 방법 및 장치에 관한 것이다. 

    배 경 기 술

최근 대용량의 의료 영상들이 디지털화되고 하나의 데이터베이스에서 통합 관리되면서 디지털 영상 관리 및 전[0002]

송 시스템인 PACS(Picture Archiving Communication System)에 대한 관심이 증대되고 있다. 특히, PACS에서 관

리되는 다양한 의료영상 중에서, 세포 및 분자 영상을 자동 분석하여 의사 결정에 도움을 줄 수 있는 진단 보조

시스템의 중요성이 병리학자들에 의해 강조되고 있다. 

일반적으로 병리학자들은 현미경으로 입력된 세포 영상을 자신의 주관에 의해 판단하지만, 이러한 주관성은 개[0003]

인마다 달라질 수 있으므로 병리학자들이 객관적으로 영상을 분석하고 진단할 수 있도록 도와줄 수 있는 시스템

의 개발이 필요하다. 

그러나 이러한 세포병리학 영상에는 여러 세포가 겹쳐져 있는 군집세포와 독립 세포가 혼재되어 있으므로 보다[0004]

신뢰있는 세포 진단을 위해서는 군집세포와 독립세포에 대한 정밀한 분류가 필수적이다.

상기한 세포 분할 및 분류와 관련된 기존 연구들을 살펴보면 다음과 같다. 먼저 세포 분할을 위해 Otsu는 주어[0005]

지는  영상의  픽셀  값들로부터  조건부  확률의  최대값을  찾고  이를  이용해  최적의  전역적  임계값(Global

Threshold)을 구한 다음 이를 이용하여 전경과 배경을 분할하였다. Martinez 등은 로그 결합 확률(log joint

probability)을 통해 임계값을 찾아내는 방법을 제안하였다. 임계값 결정을 위한 확률함수는 평균값과 분산 값

들로 이루어진 두 개 이상의 확률 밀도 함수의 합으로 구성된 모집단 혼합 모델(population model)을 통해 만들

어진다. 

기존에 제안된 방법들은 배경으로부터 세포를 분할함에 있어서 간편하고 기본적인 방법들을 적용하기 때문에 독[0006]

립 세포와 군집세포를 구분하지 못하고 동일한 알고리즘을 가져오는 문제점이 있다. 따라서, 좀 더 정확한 세포

진단을 위해서는 군집 세포들에 대한 정밀한 분류가 필요하다.

    발명의 내용

        해결 하고자하는 과제

따라서 본 발명은 적응적 임계값과 ACM(Active Contour Model)을 사용하여 세포핵과 세포질을 포함하는 세포영[0007]

역을 분할하고, 상기 세포영역에 대해 형태학적 특성들에 따른 특징벡터들을 산출하고, 상기 특징벡터들에 대해

베이지안 네트워크를 이용하여 영상정보로부터 독립세포영역과 군집세포영역을 분류하는 방법 및 장치를 제공하

는 것을 목적으로 한다. 

        과제 해결수단

상기한 목적을 달성하기 위한 본 발명의 영상정보로부터 독립세포와 군집세포를 분류하는 방법은, 영상정보를[0008]

입력받아 다수의 부영역으로 분할하는 단계; 상기 다수의 부영역 각각에 대해 세포영상정보의 분포에 따라 적응

적으로 설정되는 임계값에 따라 이진화하여 영상정보를 다수의 세포영역과 배경영역으로 분리하는 단계; 상기

다수의 세포영역 각각에 대해 세포 모양이 둥근 정도를 나타내는 제1특징벡터, 세포의 중심에서 가장자리까지의
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거리가 일정한지를 기술하는 제2특징벡터,  세포의 모양을 기술하는 제3특징벡터들을 산출하는 단계; 상기 다수

의 세포영역 각각에 대한 특징벡터들을 가우시안 스무드 커널 함수에 적용하고, 상기 가우시안 스무드 커널 함

수에 적용된 특징벡터들에 대해 베이지안 네트워크 추론을 이행하여 다수의 세포영역에 대해 군집세포영역과 독

립세포영역으로 분류하는 단계;를 포함하는 것을 특징으로 한다. 

        효 과

상기한 본 발명은 세포 영상정보에 대해 전처리 과정을 통하여 세포영역과 배경영역을 정확하게 분할하고, 상기[0009]

세포영역들을 독립세포영역과 군집세포영역으로 분류함으로써, 세포진단에 대한 신뢰도를 높일 수 있는 효과가

있다. 

또한, 본 발명은 세포의 형태학적 특징벡터들을 추출하고, 그 특징벡터들에 대해 스무드 커널을 적용하며 확률[0010]

밀도를 생성하고, 상기 확률밀도를 베이지안 네트워크에 적용하여 군집 또는 독립세포영역으로 분류함으로써,

알고리즘 실행 시간과 성능을 향상시키는 효과가 있다. 

    발명의 실시를 위한 구체적인 내용

본 발명의 바람직한 실시예에 따라 영상정보로부터 독립세포영역과 군집세포영역을 분류하는 장치의 구성을 도[0011]

1을 참조하여 설명한다.

상기 도 1을 참조하면, 상기 영상정보로부터 독립세포영역과 군집세포영역을 분류하는 장치는 영상정보 처리모[0012]

듈(100), 영상정보 입력장치(102), 메모리부(104), 출력장치(106)로 구성된다. 

상기 영상정보 처리모듈(100)은 영상정보 입력장치(102)로부터 제공되는 영상정보를 입력받아 세포영상영역을[0013]

추출하고, 상기 세포영상영역을 군집세포영역과 독립세포영역으로 분할하여 그 결과를 출력장치(106)로 제공한

다. 

상기 영상정보 입력장치(102)는 외부로부터 제공되는 영상정보를 상기 영상정보 처리모듈(100)로 제공한다. [0014]

상기 메모리부(104)는 상기 영상정보 처리모듈(100)의 영상정보 처리를 위한 저장영역을 제공한다. [0015]

상기 출력장치(106)는 상기 영상정보 처리모듈(100)이 제공하는 세포영상 분류결과정보를 출력한다. [0016]

상기한 장치에 적용 가능한 영상정보로부터 독립세포영역과 군집세포영역을 분류하는 과정을 도 2의 흐름도를[0017]

참조하여 설명한다. 

상기 영상정보 처리모듈(100)은 세포영상에 대한 처리가 요청되면, 상기 영상정보 입력장치(102)를 통해 입력되[0018]

는 영상정보를 다수의 부영상정보로 분할한다(200,204단계). 

상기 영상정보 처리모듈(100)은 다수의 부영상정보에 각각 최적인 적응적 임계값(Adaptive Local Thresholdin[0019]

g)을 기준으로 상기 다수의 부영상정보를 이진 영상으로 변환하여 배경영역과 세포영역으로 분류한다(206단계). 

상기  적응적  임계값은  가우시안  혼합모델(Gaussian  Mixture  Model)과  최대우도함수(Maximum  Likelihood[0020]

Function)를  통해  산출된다.  상기  가우시안  혼합모델은  2개  이상의  확률밀도함수(Probability  Density

Function)의 결합으로 이루어지며, 가우시안 혼합 모델(Gaussian Mixture Model)을 통해 세포영상정보의 분포를

모델링하며, 이때 가우시안 혼합 모델의 우도(Likelihood)로서 수학식 1의 우도함수 L(k)를 이용하고 이를 최대

화시키는 k를 구한다. 

수학식 1

[0021]

[0022]

상기 수학식 1에서 가중치 값 c1 및 c2, 표준편차 값 과 를 통해 이 구해지며, k는 0에서 N-[0023]
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1까지의 값을 가지게 된다. 이를 통해 구해진 L 값들 중 그 값이 최대인 k값을 최적의 임계값으로 결정하여 이

진영상정보를 생성한다. 

상기 영상정보 처리모듈(100)은 세포영역에 대해 ACM(ACTIVE CONTOUR MODEL)을 적용한다(208단계). 상기한 ACM[0024]

은  상기  추출된  세포영상영역에  포함된  세포영상에  대해  정확한  윤곽을  추출하기  위한  것으로  기존

RANSAC(RANdom SAmple Consensus)을 이용하는 것이 비해 간단하면서도 효과적이다. 

도 3은 상기 영상정보와, 상기 적응적 지역 임계값에 따라 이진화된 후에 ACM을 적용한 결과를 나타낸 것이다.[0025]

이후 상기 영상정보 처리모듈(100)은 상기 세포영역에 대해 6가지의 특징벡터를 산출하여 정규화한다(210,212단[0026]

계). 

상기 6가지 특징벡터는 학습 데이터 군집으로 구성된 세포영상정보에서 군집세포영역과 독립세포영역의 형태학[0027]

적 특징을 추출하기 위한 것으로, 조밀도(Compactness), 평탄도(Smoothness), 모멘트(Moment) 1, 2, 3, 4를 사

용한다. 이러한 6가지 특징벡터는 확률 모델을 만들기 위한 실험에서 독립 및 군집세포영역을 분리할 수 있도록

모델링된 특징만을 선택한 것이다. 이러한 특징벡터는 학습 데이터 군집으로부터 군집세포영역과 독립세포영역

으로 분류하여 각 영역의 특징벡터를 추출하고, 그 추출 방법은 다음과 같다. 

첫 번째 세포의 형태학 특징벡터인 조밀도(Compatness)는 세포 모양이 둥근 정도를 나타내는 특징으로써, 하기[0028]

수학식 2로 구한다.

수학식 2

[0029]

상기 수학식 2에서 C는 조밀도를 나타내고, P는 세포영역의 둘레, A는 세포영역의 면적을 나타낸다.  세포의 모[0030]

양이 원이면, C는 1의 값을 가지고, 세포의 모양이 원에서 많이 벗어날수록 C의 값은 증가한다.  

 두 번째 세포의 형태학 특징벡터인 평탄도(Smoothness)는 레이블링된 세포의 가장자리로 N개의 점을 설정하고,[0031]

세포의 중심에서 N개의 가장자리 점들까지의 거리들이 일정한지를 측정한다. 상기 평탄도(Smoothness)가 0에 가

까울수록 중심에서 가장자리까지의 거리가 일정하고, 이는 세포의 모양이 원에 가까운 것을 의미하며, 수학식 3

으로 나타낸다.  

수학식 3

[0032]

상기 수학식 3에서 S는 평탄도이고, 는 세포의 중심좌료에서 N개의 가장자리 좌표까지 거리의 평균값이다.[0033]

(xc, yc)는 중심좌표이고, (xi, yi)는 N개의 가장자리 좌표이다. 

상기 모멘트는 세포의 모양을 기술하는 특징으로써, 모멘트 1,2,3,4를 사용하며, 수학식 4로 구한다. [0034]
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수학식 4

[0035]

상기 수학식 4에서 , , , 는 각각 모멘트 1,2,3,4에 해당하며, x 및 y는 세포 영상의 좌표[0036]

값이다. 

이렇게 수집된 각 특징벡터는 데이터의 분포 형태가 일정하지 않고 일반적으로 많이 사용되는 가우시안 분포형[0037]

태를 보인다고 할 수 없으므로, 본 발명은 각 특징벡터로부터 추출된 다수의 특징벡터에서 확률분포를 추정하기

위해 비모수(non-parametric) 방법인 히스토그램을 구성하고, 파젠 윈도우(Parzen window) 중 가우시안 스무드

커널(Gaussian Smooth-Kernel)을 적용한다. 

즉, 상기 정규화된 6가지의 특징벡터를 산출한 후에 상기 영상정보 처리모듈(100)은 상기 세포영역에 대해 6가[0038]

지 특징벡터를 정규화한 후에 가우시안 스무드 커널 함수에 적용한다(214단계). 상기 가우시안 스무드 커널 함

수는 수학식 5에 따른다. 

수학식 5

[0039]

여기서, N은 학습데이터 군집의 특징벡터 개수이고, x는 추정 특징벡터, xn 는 모든 특징벡터이다. h는 스무드[0040]

커널의 대역폭으로 h가 너무 커지면 밀도가 과도하게 스무드해져서 데이터의 구조를 덮어버리게 되고 너무 적으

면 분석하기 어려울 정도로 첨예한 밀도 추정이 이루어진다. 

도 4는 가우시안 스무드 커널을 이용해 얻어진 조밀도(Compactness), 평탄도(Smoothness), 모멘트(Moment) 1,[0041]

2, 3, 4의 확률 밀도 추정 결과를 도시한 것이다. 

상기한 추출된 특징벡터들을 바탕으로 영상정보 처리모듈(100)은 군집세포영역에 대해 불확실성에 강인한 확률[0042]

모델인 베이지안 추론(Bayesian inference)에 따라 군집세포영역과 독립세포영역을 분류한다(216단계). 

도 5는 군집세포영역과 독립세포영역에 대해서 최상위 부모 노드 0(Overlapped nuclei)는 3개의 하부 추론 근거[0043]

E1(조밀도), E2(평탄도), E3(모멘트)의 결합확률로 결정되며, 추론 근거 E3(모멘트)의 확률은 하부 추론 근거 E3-

1(모멘트 1), E3-2(모멘트 2), E3-3(모멘트 3), E3-4(모멘트 4)의 결합확률로 결정되어 진다. 추론 근거 E3에 대한

확률값이 결정되고 나서 군집세포영역을 분류하기 위해서 수학식 6, 7을 이용한다.
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수학식 6

[0044]

수학식 7

[0045]

상기한 수학식 7에서 파라미터 는 훈련 데이터로부터 학습된 비모수[0046]

적 확률 밀도 추정 모델에서 구해질 수 있으며, 사전확률 P(0)와 P(￢0)는 각각 0.2와 0.8로 설정한다. 중간노

드 E1(조밀도), E2(평탄도), E3(모멘트)의 조건부 확률로부터 군집 세포 영역에 대한 사후 확률이 추측된다. 최

종적으로 입력된 세포영역으로부터 6가지의 특징벡터를 추출하고 확률 모델로부터 각 특징벡터의 확률밀도를 추

정하여 수학식 7을 통해 군집 혹은 독립세포를 구분한다. 

도 5는 본 별명에 따른 베이지안 네트워크의 추론근거를 나타낸 기술표이다. [0047]

상기한 본 발명에 따른 세포영상 분류 알고리즘의 성능과 효율성을 확인하기 위해 첸(Chen)의 알고리즘과 비교[0048]

하였다. 여기서, 상기 첸(Chen)이 제안한 알고리즘은 세포 영역을 분류할 때, 세포의 조밀도(Compactness) 특징

과 경험적 규칙을 사용해서 세포를 분류한다. 

영상 분류의 성능 비교는, 다음과 같이 4가지의 분류성능 측정방법을 이용하여 테스트하였다.[0049]

* True Positive(TP) : 실제 군집 세포영역을 실험에서도 군집 세포영역으로 분류하는 경우[0050]

* False Positive(FP) : 실제 독립 세포영역을 실험에서는 군집 세포영역으로 분류하는 경우 [0051]

* True Negative(TN) : 실제 독립 세포영역을 실험에서도 독립 세포영역으로 분류하는 경우[0052]

* False Negative(FN) : 실제 군집 세포영역을 실험에서는 독립 세포영역으로 분류하는 경우[0053]

도 7은 첸(Chen)이 제안한 알고리즘과 본 발명에서 제안한 시스템을 비교한 결과로서, true positive(TP)는 각[0054]

각 78%, 41%, false positive(FP)는 22%, 59%, true negative(TN)는 각각 97%, 그리고 false negative(FN)는

각각 3%의 성능을 보이므로, TP와 FP에서 본 발명은 전체적으로 우수한 수행 결과를 나타냄을 확인할 수 있다.

특히 본 발명에 따른 방식은 베이지안 추론을 사용하여 효과적으로 false positive(FP)를 줄일 수 있다. 또한

두 방식은 TN의 결과에서 보듯이 독립세포영역을 분류하는 성능은 좋은 결과를 보여주지만, 군집세포영역을 정

확하게 분류하는 성능(TP)은 본 발명에 따른 방식이 훨씬 정확한 결과를 보여준다는 것을 알 수 있다. 결과적으

로,  독립세포영역보다는  군집세포영역의  추출이  더욱  중요시  되므로  본  발명에  따른  결과는  그  성능이

우수하다.

도 8은 베이지안 네트워크를 이용하여 군집세포영역이 분류된 결과를 보여준다.[0055]

도면의 간단한 설명
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도 1은 본 발명의 바람직한 실시예에 따른 영상정보 처리장치의 구성도. [0056]

도 2는 본 발명의 바람직한 실시예에 따른 영상정보 처리방법의 흐름도. [0057]

도 3은 본 발명에 따른 영상정보 처리예를 도시한 도면. [0058]

도 4는 본 발명에 따른 특징벡터를 도시한 도면. [0059]

도 5는 본 발명에 따른 베이지안 네트워크 구성예를 도시한 도면. [0060]

도 6은 본 발명에 따른 베이지안 네트워크 상세예를 도시한 도면. [0061]

도 7은 본 발명에 따른 성능을 예시한 도면. [0062]

도 8은 본 발명에 따른 단일세포영역 및 군집세포영역 분류예를 도시한 도면. [0063]

도면

    도면1
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    도면2
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