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오늘날 바이오메디컬 영상기술의 발달에 따라 생체분자 및 세포에서 일어나는 다양한 생명현상을 디

지털 영상으로 기록하는 것이 가능해졌다. 이러한 영상을 통해 세포의 구조와 형태를 파악하거나 세포

의 크기를 측정하여 세포의 성장 및 분열을 연구한다. 세포의 성장과 분열을 분석하기 위해서는 무수히 

많은 세포들을 일정시간 간격으로 반복 촬영하여 영상을 얻는다. 때문에 굉장히 많은 양의 영상을 얻게 

되므로 보다 효율적으로 처리하기 위한 프로그램의 필요성이 증가하고 있다. 

특히 신경세포의 경우 [그림1]-A와 같이 둥근 형태의 일반적인 세포와 달리 [그림1]-B, C와 같이 복

잡한 형태를 띄고 있다. 신경세포의 구조는 핵을 포함한 비교적 넓은 면적을 갖는 신경세포체(Cell body)

와 그로부터 나뭇가지처럼 뻗어져 나가는 가는 튜브형태의 신경세포돌기(Neurite)로 이루어져 있으며, 

각 구조마다 분포하는 신경전달물질이나 단백질이 다르기 때문에 구조를 분석하는 것이 중요하다. 또한 

성장을 파악하기 위해서는 각각의 신경세포 돌기의 길이를 측정해야 하므로 둥근 형태의 일반적인 세포

를 대상으로 한 기존의 세포영상 분석연구를 적용하기 어렵다. 때문에 신경세포의 경우 사람의 시각에 

의존하여 각각의 세포의 구조를 파악하고 신경세포 돌기의 크기를 측정하고 있다. 

신경세포의 돌기를 측정하는 도구로 Neuron J를 들 수 있다. 입력된 신경세포 영상에서 사용자가 신경

세포 돌기의 시작점을 선택하고 마우스를 움직여 신경세포돌기를 추적하면 그 길이를 계산해 준다. 각 

신경세포 돌기의 길이를 파악하는데 용이하나 수작업으로 각각의 신경세포돌기를 선택하고 추적해주어

야 하는 단점이 있다 [1]. 이러한 작업은 번거로울 뿐만 아니라 개인차에 따라 동일한 측정결과를 얻을 

수 없다. 그러므로 세포의 구조를 자동으로 파악하고 세포의 크기를 측정하기 위한 객관적인 척도가 필

요하다.  

본 논문에서는 신경세포 형태가 나뭇가지처럼 분기하고, 뻗어나가는 모습에 착안하여 [그림1]-D와 

같이 신경세포를 트리 구조로 변환하는 방법을 연구하였다. 신경세포 영상을 입력 받아 자동으로 트리 

구조화하고, 이렇게 생성된 신경세포 트리 정보를 이용하여 신경세포의 크기 측정 및 구조를 파악하는 

방법을 제안하였다.  

 

  
[그림1] 일반적인 세포영상(A), 신경세포 영상(B), 신경세포의 구조와 명칭(C), 신경세포 트리(D) 

 

본 연구에서 사용한 신경세포 영상은 신경세포를 구성하는 단백질 중 미소관연관단백질(MAP2, 

Microtubule-associated protein 2)의 분포를 나타내는 영상을 이용하였다. 입력 데이터로는 신경세포 

영상[그림2]-A와 핵 영상[그림2]-B를 전처리 과정을 거친 뒤 배경영역과 세포영역으로 분할한 이진화 

영상 [그림2]-C와 [그림2]-D를 이용하였다. 
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[그림2] 신경세포 영상의 트리 구조화 과정 

 

신경세포 영상의 트리 구조화 과정은 다음과 같다. 

 

① 신경세포체 영역 추출 및 루트노드 정하기: 신경세포 영상에 열림연산(Opening)을 적용하여 신경

세포 돌기부분을 제거한 뒤, 핵을 Seed Point로 하는 Region Growing을 하여 연결성분

(Connected Component)을 찾는다 [2][3]. 각 연결성분의 무게중심을 찾아 루트노드로 한다. ([그

림2]-G의 빨간점) 

② 신경세포 돌기의 골격선 구하기: Zhang-suen Thinning Algorithm과 Holt’s method를 이용하여 신

경세포 영상에서 두께가 1픽셀이 되는 신경세포의 골격선을 찾는다 [4]. 

③ 신경세포돌기의 시작점을 찾아 루트노드의 자식노드 정하기: 신경세포체와 신경세포 돌기의 골격

선이 만나는 점을 찾아 루트노드의 자식노드로 한다. ([그림2]-G의 파란점) 

④ 신경세포 돌기를 추적을 통한 트리 구축: 각 노드에서 신경세포 돌기의 골격선을 따라 추적하며 

특징점을 찾아 자식노드로 연결한다. 이때 특징점은 분기하는 점 혹은 골격선의 끝점으로 한다. 

([그림2]-G의 노란점) 

 

이 과정을 거치면 신경세포 영상에서 각각의 신경세포는 하나씩의 신경세포 트리를 갖게 된다. 따라

서 영상 내에 존재하는 트리의 개수로 세포의 개수를 알 수 있으며, 노드 간의 거리를 통해 신경세포 

돌기의 길이를 측정할 수 있다. 이러한 정보를 바탕으로 신경세포의 성장 정도를 파악하는 척도로 이용

할 수 있다. 또한 특정물질의 분포 부위를 파악하는 데 이용할 수 있다. 단순히 영상에서의 위치뿐만 아

니라 각 노드의 깊이(depth)값이나 자식 노드의 수를 이용하여 특정 위치가 세포체 부분인지, 신경세포

돌기의 말단 부분인지, 분기점 인지를 파악할 수 있다.  
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