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요  약

본 논문에서는 과분할 방지와 복잡한 미경 세포 상의 자동 분할을 한 새로운 마커 기반의 워터쉐드 알고리

즘을 제안한다. 워터쉐드 방식은  는 겹침으로 인한 복잡한 상들을 분할하기 해 효과 이며 보다 성공

인 용을 해 정확한 마커 추출이 선행되어야 한다. 세포 상의 정확한 마커 추출을 해 본 논문에서는 방사형 

칭성을 이용한 반복 보  알고리즘을 이용하 다. 합성 상과 실제 상에서도 기존의 다른 방식들에 비해 양호

한 분할 결과를 보 다.

▸Keywords :워터쉐드 알고리즘, 방사형 칭, 반복 보 , 마커

Abstract

We propose a new marker driven Watershed algorithm for automated segmentation of clustered 

cell  from microscopy image with less over segmentation. The Watershed Transform is able to 

segment extremely complex objects which are highly touched and overlapped each other. The 

success of the Watershed Transform depends essentially on the finding markers for each of the 

objects of interest. For extracting of markers positioning around center of each cell we used radial 

symmetry and iterative voting algorithms. With synthetic and real images, we quantitatively 

demonstrate the performance of our method and achieved better results than the other compared 

methods.
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I. 서 론

인체 조직의 세포 상을 분할하는 작업은 다음과 같은 이

유로 상당히 어려움이 있다. 살아있는 세포를 과도하게 염색

하여 조(contrast)가 좋은 상을 만들기도 어렵고, 주변 

환경의 향을 받아 세포의 형태가 변화기 쉽고, 특히 세포 

운동 등으로 인한 세포와 세포 사이의 경계나 세포와 배경과

의 구분이 명확하지 않기 때문이다.     

세포 상을 분석하기 해 우선 으로 정확한 세포의 분

할이 필요하다. 디지털 상처리 기술을 활용하여 세포 상을 

정확히 분할하기엔 많은 어려움이 있다. 잡음의 향과 상

에서 분할 상인 세포들이  는 겹치거나 특히 집하

여 모여 있기 때문에 정확한 분할이 쉽지 않다.

세포분할에 많이 용되는 표  방법으로는 스네이크

(snakes), 벨세트(level set), 모폴로지(morphology) 그

리고 워터쉐드(watershed) 방법 등이 있다.

Kass 등이 제안한 스네이크 모델[1][2]은 상에서 특정 

상물의 경계를 추출하거나, 특정한 한 개의 움직이는 물체

를 추 하는 경우엔 추출속도나 성능도 양호하지만 추출 상

이 여러 개일 경우 상 처리가 어려워 추출에 실패하기 쉽다.

Sethian 등이 제안한 벨세트 알고리즘[3][4]은 설정된 

기 곡선을 안정된 속도로 확장 는 축소시켜가면서 상의 

원하는 상들의 경계들을 추출해낼 수 있다. 스네이크 방법

에 비해 기곡선 설정의 제약이나 상처리도 간단하지만 계

산량이 많고 특히 세포 상 같이 세포들이 겹치거나 집된 

경우엔 각각의 세포들을 분할하기엔 어려움이 많다.

워터쉐드 방식은 계산도 복잡하지 않고 체 상을 분할

하는 경우 추출 성능도 양호하지만 체 으로 잡음이나 상 

밝기 변화에 민감하여 과분할(over segmentation) 문제

을 항상 가지고 있다. 워터쉐드의 과분할 문제를 해결하기 

해 분할될 각 역의 일부를 측하여 마커(marker)를 지정

하고 이를 기 으로 워터쉐드 분할을 수행하는 방법이 많이 

이용되고 있다[5][6][7].

본 논문에서는 복잡한 세포 상을 분할하기 해 마커 기

반 워터쉐드 방식을 활용하 으며, 특히 정확한 마커를 추출

하기 해 분할 상의 구조  특징 정보를 이용한 반복 보

(iterative voting)방법을 이용하 다[8]. 

본 논문에서 다루는 실험 상은 장의 일부인 결장

(colon) 암세포 조직의 형 미경(fluorescent 

microscopy)세포 상이다.  논문의 구성은 다음과 같다. Ⅱ

장에서는 워터쉐드 분할  알고리즘을 이용한 분할방법을 설명

하고 Ⅲ장에서는 제안모델의 이용한 마커 추출 알고리즘을 상

세히 기술한다. Ⅳ장에서는 복잡한 세포 상을 이용한 제안 

모델의 유효성을 실험하며 결과에 해 고찰한 후, 마지막으

로 Ⅴ장에서 본 논문의 결론을 맺는다.

II. 워터쉐드 분할

2.1 워터쉐드 분할 알고리즘

워터쉐드 분할 알고리즘은 지형학  에서 설명하면 

상의 밝기 값의 변화 즉 그라디언(gradient)을 지형학에서의 

고도(altitude)로 생각한다. 고도가 낮은 지역  최소 을 기

으로 담수지역(catchment basin)을 구분하는 워터쉐드 

는 (dam)을 생성함으로써 각 담수지역에 결합된 역을 

분리해서 찾아내는 알고리즘이다.

재까지 워터쉐드를 구하기 해 많은 알고리즘이 제안되

었으나 가장 효과 인 방법은 침수 모의실험(immersion 

simulation)을 이용한 방법이다[5].

침수 모의실험이란 그림 1(b)와 같이 고도가 가장 낮은 지

역  최소 역들 즉, 마커를 기 으로 하여 침수가 시작되어 

 침수가 진행되면서 최고 수 까지 진행된다고 가정한다. 

우선 지역  최소 을 기 으로 담수지역이 형성되어 확장되

다가 언젠가는 인 한 담수지역 끼리 합해질 시 에 두 담수

지역의 경계 부분에  즉, 워터쉐드를 구축하여 담수지역을 

구분해 다. 

워터쉐드 알고리즘은 지역  최소 과 담수지역을 이용해 

이웃하는 담수지역의 경계를 쉽게  찾을 수 있는 장 이 있지

만, 잡음이나 상의 지역  변화가 심한 경우 지역  최소

의 수가 많아져서 과도한 분할을 래한다.

담수지역 워터쉐드

  

   (a) 그라디언 상             (b)워터쉐드 분할

그림 1. 침수 기반 워터쉐드 분할
Fig. 1. Immersion based watershed segmentation

 이와 같은 문제 을 해결하기 해 분할 작업을 수행하기 

에 상의 다양한 특징 정보들을 이용하여 분할 상 역



구조  특징 정보를 이용한 복잡한 세포 상 분할     37

들의 일부로 간주할 수 있는 지역  최소 들 즉 마커들을 먼

 설정해 다.

그림 2(b)는 마커 지정 없이 원 상을 워터쉐드 방식으로 

분할한 경우로 상 자체의 많은 지역  최소 역들 때문에 

과도한 분할이 발생하는 이다. 

2.2 마커 기반 워터쉐드 분할 

그림 3.은 그림 2(a)의 원 상에 해 마커를 이용한 분할 

    (a)원 상                   (b)분할 결과

그림 2. 과분할 
Fig. 2. Example of over-segmentation

(a)원 상 + 마커                (b)분할 결과

그림 3. 마커 기반 분할 
Fig. 3. Example of mark based segmentation

결과이다. 그림 3(a)처럼 워터쉐드 분할을 수행하기 에 

우선 상 상에서 분할될 각 역을 표하는 마커 추출이 

이루어져야 한다. 그림 3(b)는 마커를 기반으로 한 워터쉐드 

분할 결과이며 그림 2(b)와 비교해 보면 과분할 문제가 개선

됨을 알 수 있다.

정확한 분할은 정확한 마커 선정에 크게 좌우되며 마커 추

출에 사용되는 방법은 상의 특징에 따라 다양한 방법이 사

용되고 있다. 가장 일반 인 마커 추출 방법은 거리함수와 지

역  최소화[6]를 이용하며, 텍스쳐 특징을 이용한 방법[7] 

등이 있다. 

본 논문에서는 세포 상내의 개별 세포 역을 구분하기 

해 각 세포들의 심을 추정하며 이를 해 세포들의 구조  

특징 즉 방사형 칭성을 이용한 반복 보  방법을 사용한다. 

마커 추출 작업을 포함한 본 논문에서 제안하는 세포 분할 

알고리즘의 체 처리 순서는 그림 4.와 같다. 

Ⅲ. 제안하는 상분할 모델 

3.1 마커(Marker) 추출 알고리즘

워터쉐드를 이용한 상분할의 단 은 밝기 변화가 심하거

나 잡음 등의 문제로 인해 과분할 상을 유발하는 경우가 많

다. 이러한 문제 을 해결하기 해 기존에 많이 사용하는 방

법이 마커를 이용한 분할법이다. 

그림 4. 처리 순서도 
Fig. 4. Flow diagram

기존의 마커추출 방법들은 추출할 각 상물체의 심 역

을 구하기 해 거리함수(distance function)를 많이 이용

한다. 그러나 추출할 상내의 물체들이 아주 근 하게 붙어

있거나 특히 물체의 겹침이 심할 경우 거리함수만 이용해서는 
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  ∈  ∆   ∆ 

정확한 상물체들의 심 역들을 구하기가 어렵다.

본 논문에서는 정확한 마커 추출을 해 상의 구조  특

징을 이용하는 보 (voting)방법을 이용하여 마커를 구한다

[8].세포 상 에서 각 세포들이 겹침이 심하거나 무 집

된 복잡한 세포 상에서 보다 정확한 마커추출이 가능하다. 

3.1.1 반복 보  알고리즘

 일반 인 세포 상에서 개별 세포들은 볼록하거나 타원과 

유사한 형태를 가진다. 각 세포들의 심 에 근사한 후보 

역을 추출하기 해 방사형 칭(radial symmetry) 특징을 

이용한다. 그림 5와 같이 물체의 경계 에서 일정한 크기와 

범 를 가지는 커 을 반복 으로 크기와 범 를 여가면서 

후보 역을 보 을 해가면 세포의 심에 근사화된 치를 구

할 수 있다. 실제 세포 상의 경우 그라디언 값이 큰 에지

에서 그라디언 방향으로 보 을 시작하여 진 으로 보 방

향과 보 역을 수정해가며 심 역을 찾아낸다. 

그림 5. 반복 보
Fig. 5. Iterative voting




∆ 
S

그림 6. 보  커
Fig 6. Voting kernel

본 논문에서 사용하는 커 의 구조는 그림 6과 같다. S는 

보  용 이며,  는 방사 방향으로의 보  

범 (radial range), ∆는 보 각 범 (angular range)이

다. ∆ 는 보 역이며 보다 심부

분에 집 인 부드러운 보 값을 얻기 해 가우시안 마스킹

을 용하 다.

보통 세포들의 크기가 다양할 경우엔 최소반지름과 최 반

지름 값을 이용하여 과 값을 정하지만, 본 논문에

서는 세포 상에서 세포들의 크기가 유사할 경우엔 평균세포 

반지름 길이 ± 편차값을 과 값으로 함으로써 보

다 효율 으로 보 이 수행되도록 하 다.

본 논문에서 사용하는 방사형 칭 특징을 이용한 보  알

고리즘의 체 과정은 다음과 같다.

1) 라미터를 기화 한다:  ∆
  ∆ ∆ ∆    ∆ 
  여기서 은 반복 횟수이다.

2) 그라디언 크기 상 을 구한다.

3) 보 방향 와 보  용  를 구한다.

       ∇
∇

         ∇   

   는 보  용 을 구하기 한 임계값이다.

4) S 들에 한 보 상 를 구한다.

 ∆    ∆ ∑ ∈   
   는 보 역에 마스킹되는 분산   

       을 가지는 가우시안 커 이다.

5)값  최 값을 가지는  방향으로 보 방   

      향을 수정한다.

6)    , 보 각 ∆을 수정 후   때까지 

4)에서 6)과정을 반복한다.

7) 심 후보  를 구한다.

       ∆  
그림 7의 이진 상은 세포 상의 특징을 가상한 상으로 

분할할 상 들이 일반 인 세포 상처럼 볼록하거나 타원 

형태를 하고 있다. 그리고 시각 으로 잘 분리된 세포들이 아

니고 세포들이 인 하거나 겹치거나 집된 모양으로 이루어

져 있다. 반복 보  처리과정과 심 후보 을 추출한 결과를 

보여 다. 세포들이 인 하거나 겹칠 경우에도 개별 세포들을 

구분하는 심 들을 정확히 추출함을 알 수 있다. 

 그림 7. 심  추출 
Fig. 7. Example of center point extraction
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3.2 워터쉐드 분할

최종 마커 추출이 완료되면 최종 으로 분할 상 상에 

마커들을 포함시키고 워터쉐드 분할을 수행한다. 분할에 사용

되는 에지 정보는 다음 식 (1)과 같은 모폴로지 그라디언이다.

  ⊕ ⊖ .....................(1)  

⊕: 모폴로지 팽창 연산, ⊖: 모폴로지 침식 연산.

식 (1)에서 는 원 상, 는 구조 요소이다.

Ⅳ. 실험  고찰

본 논문에서 제안하는 알고리즘의 구 과 객 인 세포 

분할 성능을 비교하기 해  Tampere University of 

Technology에서 제공하는 벤치마크 데이터베이스의 상을 

이용하 다. 동일한 상에 해 서로 다른 분할 방식의 성능

을 객 으로 비교한다는 것은 어렵기 때문에 우선 벤치마크

용으로 제공되는 다양한 실험 상에 해 추출 성능을 비교

해보았다. 체 실험 상  세포 간 이나 겹침 정도가 

15% 수  상(그림 8(a)), 그리고 좀 더 겹침 정도가 심한 

45% 수 의 상(그림 9(a))을 이용하여 성능 평가를 수행

하 다. 각 상의 실제 크기는 950 X 950 픽셀이며 

(a)원 상 (b)CellProfiler

(c)제안 모델 

그림 8. 세포 분할(15%)
Fig.8. Cell segmentation(15%)

(a)원 상 (b)CellProfiler

(c)제안 모델 

그림 9. 세포 분할(45%)
Fig.9. Cell segmentation(45%)

상 당 세포의 개수는 300개이다. 그림 8(a)에 원 상의 

일부를 표시하 다. 그림 8(b)는 의료 상 분석용 공개소

트웨어 패키지인 CellProfiler를 사용하여 분할한 결과이며 

그림 8(c)는 제안 모델로 분할한 결과이다. 그림 9(a)는 겹

침이나   정도가 심한 경우의 상이다. 그림 9(b)는 

CellProfiler 소 트웨어로 분할한 결과이며 그림 9(c)는 제

안모델의 분할 결과이다.제안 방식의 추출 결과가 

CellProfiler 보다 시각 으로 양호하다는 것을 알 수 있으나 

보다 객 이고 정량 인 비교를 해 식 (2)를 사용하여 추

출 성능을 나타내었다. 분할 기 치를 GT로 두고 분할된 결

과를 SR로 하여 기 치와 분할결과의 일치 정도를 성능으로 

표시하 다. 표 1에 두 방식의 분할 결과와 추출 성능을 나타

내었다. 

 추출 성능 = 
∩

.....................(2)     

                    

 여기서 GT=Ground Truth 역

        SR=Segmentation Result 역 
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상 데이터
상 

#

CellProfil

er

제안

모델
추출 성능

15% 정도 

겹침 상

1 308(8) 304(4) 0.975

2 306(6) 303(3) 0.986

3 309(9) 305(5) 0.977

4 312(12) 307(7) 0.971

5 310(10) 305(5) 0.978

45% 정도 

겹침 상

1 316(16) 308(8) 0.969

2 320(20) 313(13) 0.955

3 313(13) 307(7) 0.970

4 315(15) 309(9) 0.966

5 317(17) 312(12) 0.958

평균 (12.6) (7.3) 0.971

표 1. 벤치마크 데이터 집합에 한 분할 결과
Table 1. Segmentation results on Benchmark data sets

체 10개의 상에 해 실험한 결과 제안 모델이 

CellProfiler의 평균 추출 오차 12.6보다 양호한 평균 7.3개 

정도의 추출 오차를 보 다. 그리고 제안 모델의 추출 성능은  

겹침의 정도에 따라 다소 차이는 있지만 평균 0.971의 우수

한 결과를 보 다. 

복잡한 실제 세포 상에 해 제안 알고리즘의 용 가능

성을 확인하기 해 결장 암세포 상(그림 10(a))을 사용하

다. 그림 10(b)에 문의의 수작업 분할 결과를 원 상에 

표시하 으며 그림 10(c)에는 제안 모델로 추출한 결과를 나

타내었다. 문의 수작업 결과와 제안 방식의 성능을 비교하

기 해 유사한 5개 데이터 집합을 사용하여 실험하 으며 표 

2에 실험 결과를 나타내었다. 

표 2에 나타낸 추출 성능은 수작업 추출 결과를 식 (2)의 

기 치 GT로 두고 제안모델의 분할 결과를 SR로 하여 백분

율로 구하 다. 표 2에서 나타난 것처럼 실제 상에서도 

93.6%에서 96.9% 범 에서 평균 으로 95.5%의 성능을 

보 다. 실행 환경은 Intel Pentium-Ⅳ 2GHz(256RAM) 

pc에서 Matlab과 C로 수행되었고 처리 시간은 상 당 

1.25  정도가 소요되었다.

(a)원 상

 
(b)수작업

 
(c)제안 모델

그림 10. 결장 암세포 분할
Fig. 10. Human colon cancer cell segmentation

데이터 

집합
1 2 3 4 5 평균

추출 

성능
93.6 96.9 96.3 95.7 94.8

95.5

(%)

표 2. 결장 암세포 상 집합에 한 분할 결과.
Table 2. Segmentation results on human colon cancer cell 

image sets.

Ⅴ. 결 론

임상 진단에서 환자의 의료 상을 시각  는 수작업으

로 상을 해석하여 진단에 이용한다. 하지만 수작업으로 수

없이 발생하는 상을 해석하는 것은 번거로운 작업이며 한 

정확도 면에서도 문가 마다 상이할 수 있으며 시간에 따라 

동일한 문가의 수작업 결과는 다를 수 있다. 이런 에서 

상처리 기술을 응용한 자동화 처리의 필요성이 높고 동시에 

실시간 처리로 다양한 상의 요 정보들을 획득하여 진단이

나 치료에 요긴하게 활용할 수 있다. 본 연구는 다양한 세포 

상 에서 세포의 형태가 타원과 유사한 구조의 세포 상

에 국한되지만 세포 각각의 구조 인 특징들을 이용함으로써  

워터쉐드 분할을 한 정확한 마커를 추출할 수 있었기 때문

에 세포간 겹침이나 이 심한 경우에도 상당히 양호한 분

할 성능을 보여 주었다.
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