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Lower limbs deformity is a congenital disease and can also be occurred by an acquired factor. 

This paper suggests a new technique for surgical planning of Corrective Osteotomy for Lower 

Limbs (COLL) using 2D-3D medical image registration. Converting to a 3D modeling data of 

lower limb based on CT (computed tomography) scan, and divide it into femur, tibia and fibula; 

which composing the lower limb. By rearranging the model based on the biplane 2D images of X-

ray data, a 3D upright bone structure was acquired. There are two ways to array the 3D data on 

the 2D image: Intensity-based registration and feature-based registration. Even though 

registering Intensity-based method takes more time, this method will provide more precise 

results, and will improve the accuracy of surgical planning. 

 

Key Words: 2D-3D Registration (2D-3D 영상정합), Digitally Reconstructed Radiograph (디지털화 재구성 사진), 

Intensity-based Registration (세기바탕 영상정합) 

 

 

1. 서론 

 

하지 기형은 내반슬, 외반슬이라고 하며 내반

슬은 Femur(넙다리뼈)와 Tibia(정강이뼈)가 바깥 쪽

으로 구부러져 O 자형으로 휜 형태, 외반슬은 반

대로 안쪽으로 구부러져 X 자형으로 휜 형태를 말

한다. 

발생요인은 선천적일 수 있으며 후천적인 구루

병, Blount병, 외상 및 성장판의 감염등으로 인한 

변형상태일 수도 있다.1 이러한 하지 기형을 그대

로 방치한다면 슬관절의 내측 구획으로 하중이 집

중돼 관절 연골의 파괴가 일어나고 이러한 퇴행성 

변화는 내반 변형을 더 악화시키는 악순환이 일어

나기 때문에 빠른 치료가 필요하다.2,3 

하지 기형을 교정하는 방법으로는 크게 반성장

판 스테이플(Hemiepiphyseal stapling), 반성장판 유

합술(Hemiepiphyseodesis), 절골술(Osteotomy) 등이 

있다.4 가벼운 증상의 경우 교정으로 치료할 수 있

지만 심한 경우 직접 뼈를 자르는 절골술이 필요

하다. 절골술을 시행하기 이전에는 환자에 대한 

정확한 분석이 필요하며 수술을 어떻게 진행할 것

인지, 뼈의 어느 부위를 어떻게, 얼마나 잘라내고 

어떻게 처리하여 최종적으로 어떤 모양으로 다리

를 교정할 것인지에 대한 계획이 필요하다. 이러

한 계획을 수립하기 위하여 X-ray와 CT 촬영을 하

게 된다. 현재 절골술은 대부분 X-ray를 기반으로 

계획을 세우고 있다. X-ray 기반의 수술 계획은 X-

ray를 촬영한 결과를 보고 그 위에 직접 선을 긋

고 현재 뼈의 각도를 측정하거나 수술 계획을 위

한 수술 후 뼈의 각도를 정하게 된다. 이렇게 공
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간상에 존재하는 뼈를 평면상에서 계획을 세운다

면 부정확 할 수밖에 없다. 뼈에 보조선을 어떻게 

그을 것인가, 어떤 각도를 측정해야 하는가와 관

련된 연구들이 있지만5 사람 뼈는 모두 다르게 생

겼고 X-ray를 촬영할 때에 정확히 정면을 바라보

고 서 있었는지, X-ray 사진에 선을 어떻게 그었

는지에 따라 수술 前 계획이 바뀌게 되며 그만큼 

수술의 정확도가 떨어질 것이다. 그리고 교정되

어야 할 각도를 찾는 것도 힘들기 때문에 수술 

결과를 예측하기가 쉽지 않다.6 이러한 부정확성

을 보완하기 위하여 CT를 촬영하여 3D데이터를 

사용한다. 하지만 CT는 누워서 촬영하며 X-ray는 

서서 촬영하기 때문에 다리의 배열이 달라진다. 

따라서 X-ray와 CT 촬영의 결과를 완전히 동일한 

대상에 대한 2D, 3D자료라고 볼 수는 없으며 결

과적으로 CT결과를 참고로 하여 X-ray 기반의 수

술 계획을 세우게 된다. 이러한 단점을 보완하기 

위하여 CT 촬영을 통해 획득한 3D model을 X-ray 

촬영 결과인 2D image에 정렬시키는 방법을 생각

할 수 있다. 

3D model을 2D image에 정렬시킨다는 뜻은 다

음과 같다. CT 촬영을 통해 생성된 뼈의 3D model

을 한 방향으로 projection 시키면 2D 데이터를 얻

을 수 있다. 이렇게 얻은 projected 2D data는 X-ray

를 촬영한 것과 비슷한 효과를 갖는다. 이 

projected 2D data와 실제 X-ray의 촬영 결과가 같아

지도록 projection방향을 바꾸거나 방향은 그대로 

하되 3D model을 이동 및 회전시키게 되면 3D 

model이 2D image에 정렬되었다고 볼 수 있다.  

의료영상뿐 아니라 전반적으로 3D data를 2D 

image에 정렬시키는 연구는 1980년대부터 진행됐

으며7 크게 Intensity-based registration과 Feature-

based registration으로 나뉜다.8-10 

Feature-based registration은 영상간의 점, 선, 윤곽

선 등의 관련성을 찾아서 대응시키는 방법이다.11,12 

각각의 영상에서 중요한 특이점을 찾아내는 

segmentation과정을 거치고 2D와 2D에 projection시

킨 3D의 특이점간의 거리를 최소화 시킨다. 특이

점을 찾아내기만 하면 적은 양의 데이터만을 사용

하여 대응시킬 수 있기 때문에 알고리즘이 빠른 

장점이 있다. 하지만 특이점을 찾아내는 과정은 

자동화시키기 어려우며 특이점 추출과정에 오차가 

발생하면 결과에도 영향을 미치게 된다. 

Intensity-based registration은 두 영상의 voxel과 

pixel을 직접 비교하는 방법이다.13,14 3D dataset으로

부터 Digitally reconstructed radiograph(DRR)를 생성

하여 2D image와 직접 비교한다. 두 영상을 직접 

비교하기 때문에 전체 과정이 Feature-based 

registration에 비하여 오래 걸리지만 segmentation이 

거의 필요하지 않거나 전혀 없을 수도 있으며 상

대적으로 정확하다는 장점이 있다. 본 논문에서는 

CT 촬영 결과를 X-ray image에 맞게 재정렬시켜 

서 있는 상태의 하지 3D 데이터를 획득하여 X-ray

와 CT의 단점을 보완하고 서로의 장점을 살린 보

다 정확한 수술 전 계획을 세울 수 있도록 한다. 

 

2. 재료 및 방법 

 

그 방법으로써 3D model을 2D image에 정렬하

는 새로운 방법을 제시한다. 수순은 다음과 같다. 

먼저 X-ray를 정면과 측면에서 촬영하여 서 있는 

상태의 하지 배열에 관한 데이터를 확보한다. 다

음으로 CT 촬영을 하여 누운 상태의 하지 3D 

model을 획득한다. 그림으로 나타내면 Fig. 1과 같

으며 윗줄의 검정 데이터는 X-ray 촬영 결과로 획

득한 2D image를 나타내고 아랫줄의 컬러 데이터

는 3D model을 나타낸다. 2D, 3D 데이터 모두 

Femur, Tibia, Fibula별로 분리하여 저장하는 첫 번

째 단계를 거친다. 다음 단계로 3D model을 각 부

위별로 2D image와 비교하여 서있는 상태와 

orientation이 일치하도록 적절히 회전시킨다. 마지

막으로 첫 단계에서의 2D image와 위치가 일치하

도록 3D model을 이동시킨다. 회전, 이동이 적용된 

각 3D model을 다시 하나의 데이터로 합치면 최종

적으로 서 있는 상태의 3D 데이터를 획득할 수 있

다. 자세한 순서도는 Fig. 2와 같다. 

Fig. 1 2D-3D Registration 
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Fig. 2 Flowchart of the Process 

 

3. X-ray 데이터와 CT 데이터 정리 

 

3.1 X-ray DATA 

3D model을 2D image에 정렬시키는 기존 방법

들을 살펴보면 대상이 되는 2D image가 한 장이며 

필연적으로 algorithm이 복잡해진다. 또한 정확도가 

떨어지거나 local minimum에 빠져 global minimum을 

찾지 못 하는 경우가 있다. 수술 계획과정에서 X-

ray를 여러 방향에서 촬영하는 것은 자연스러운 

준비 과정이며 수술 계획의 정확도도 높아진다. 

따라서 본 연구에서는 동일한 피실험자에 대하여 

두 방향에서 X-ray 촬영을 하여 두 장의 2D image

에 맞도록 3D model을 정렬시키도록 한다. 두 장의 

2D image를 준비함으로써 algorithm을 단순화 시킬 

수 있고 정확도를 높일 수 있다. 

2장의 2D image를 준비하기 위해 X-ray는 정면

과 측면에서 촬영한다. 각 방향마다 서 있는 자세

가 바뀌면 안되기 때문에 회전판 위에 서서 정면 

촬영을 하고 서 있는 자세를 고정시킨 상태로 회

전판을 회전시켜 측면 촬영을 한다. 정면으로부터 

90o 회전하여 측면촬영을 하는 경우 좌측 하지와 

우측 하지가 서로 겹쳐서 전문의조차 좌우의 뼈를 

구분하기 쉽지 않다. 여러 번의 촬영 끝에 좌측, 

우측 하지가 겹치지 않으면서 측면의 정보를 가질 

수 있는 최대 회전 값으로 65o(CW)의 회전 값이 

적당하다고 판단되어 이 값을 실험에 사용하였다. 

X-ray 장비의 특성상 한 번에 하지 전체를 촬

영하기가 어렵기 때문에 X-ray 장비의 높이조절을 

통해 각 방향당 5회씩 총 10장의 분할 데이터를 

얻는다. 뼈의 두께를 참조하여 각 방향 별로 X-ray 

데이터를 통합해 두 장의 통합 X-ray image를 얻는다. 

 

Fig. 3 Deciding Threshold Values 

 

 

Fig. 4 Separated X-ray Data (X-ray target) 

 

정면 X-ray 데이터에서 Femur를 분리시키는 과

정은 다음과 같다. 우선 Femur의 테두리를 표시해

야 하는데 뼈가 겹치는 부분이나 흐릿한 부분은 

쉽게 구분이 가지 않는다. 따라서 다음 3장에서 

소개할 CT 촬영 데이터(3D model, stl format)와 비

교하며 작업한다. 3D model 참고하여Femur의 윤곽

선을 빨간색으로 표시한다. 윤곽선을 표시한 이미

지파일을 Matlab(Mathworks社)에서 불러들인다. 

Matlab에서는 M×N 크기의 이미지파일인 경우 

M×N×3 Matrix로 이루어진 RGB scale information을 

확인할 수 있다. Fig. 3과 같이 일부분을 잘라내어 

Matlab에서 해당 파일을 불러들이고 RGB 값을 확

인한 후에 빨간색에 해당하는 threshold값을 설정할 

수 있다. 본 논문에서는 빨간색 선의 경우 RGB 

color의 Red는 110~175, Green과 Blue는 55~90사이

의 값을 택하였다. 해당 범위 내의 숫자를 0으로, 

범위 밖의 숫자를 255로 치환하면 빨간색 선은 검

정색으로, 그 밖의 부분은 흰색으로 바뀌어 Femur

의 테두리만을 얻을 수 있다. 흑백으로 이루어진 

데이터를 획득하는 것이 목적이므로 변환된 matrix
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는 처음 이미지파일과는 다르게 M×N×1으로 구성

한다. 마지막으로 테두리 내부를 검정으로 채우면 

내부가 채워진 Femur 데이터를 획득할 수 있다. 

Tibia는 초록색, Fibula는 파란색을 사용하여 같

은 과정을 거치면 Fig. 4와 같이 분리된 뼈 데이터

를 얻는다. 측면 촬영으로 획득한 통합 X-ray 

image도 같은 방법으로 뼈를 분리시킨다. 분리된 

데이터는 X-ray target이라 부르기로 한다.  

 

3.2 CT DATA 

CT 촬영 결과는 DICOM 파일로 되어있으며 

Mimics (Materialise社)에서 불러들여 기본 threshold

값인 226을 사용해 피부와 같은 연조직을 제외한 

뼈만을 stl 파일로 저장한다. 

저장된 stl 파일은 Geomagic Studio (Geomagic社)

를 통해 편집할 수 있다. 즉, 앞서 통합 X-ray 

image를 편집하였듯이 Femur만을 남기고 Tibia, 

Fibula를 지우고 저장할 수 있으며 다른 부위에 대

해서도 마찬가지다. 편집 과정을 통해 Mimics에서

의 threshold 값으로 걸러지지 않은 필요 없는 부분

을 삭제한다. 저장된 3D model은 Fig. 5와 같다. 

따로 저장된 뼈는 각각 Matlab에서 불러들인다. 

Matlab의 3D 공간에서 Femur를 불러들인 모습은 

Fig. 6(a)와 같다. 이 상태에서 3D model을 제외한 

axes, grid 등을 제거하고 view vector를 [0, -1, 0]으로 

변경한 뒤에 Matlab의 print함수를 사용하면 마치 

zx평면상에 projection된 Femur의 그림자와 같은 그

림을 얻을 수 있다(Fig. 6(b)). 다시 view vector를 z

축을 중심으로 시계방향으로 65o 회전시킨 후에 

image를 저장하면 65o 회전된 방향에서 바라본 

Femur의 projection 결과를 볼 수 있다(Fig. 6(c)). 

Tibia, Fibula에 대해서도 동일한 과정을 거쳐 두 방

향에서의 projection결과를 얻을 수 있다. 이렇게 

CT 촬영 결과로부터 획득한 projected image를 

DRR이라 한다. 

  

(a) (b) (c) 

Fig. 6 Femur seen from the (a) Default View Angle, (b) 

Front View, (c) Side View using MATLAB 

 

4. CT 데이터의 정렬 방법 

 

4.1 Vertex 이동 및 회전 

X-ray 데이터는 촬영한 그대로 변하지 않는 정

보를 가지고 있다. CT 촬영 결과로 생성된 3D 

model도 그 본질은 변하지 않지만 3D model을 어

떤 한 고정된 곳에서 관측하는 경우 가상공간 내

에 3D model이 어느 위치에 어떻게 놓여있는지에 

따라서 DRR결과가 달라진다. CT 촬영 결과를 X-

ray 촬영 결과와 비교하여 재정렬시킨다는 뜻은 

Matlab의 3D 공간에 stl 파일을 불러오고 view 

vector를 고정시킨 상태에서 stl 파일을 어떤 방향

으로 얼만큼 이동 및 회전시켜야만 출력된 DRR의 

그림이 분리된 X-ray target의 그림과 일치하는가를 

확인하는 작업이 된다. CT 촬영 결과를 X-ray 촬영 

결과에 맞게 재배열 시키기 위해서는 CT 촬영 결

과를 공간 좌표상에서 원하는 만큼 이동, 회전시

킬 수 있어야 한다.  

3D 공간에서 사면체를 하나 표현하고자 하면 

사면체를 이루는 네 꼭지점 A, B, C, D의 공간 좌

표가 필요하다. 그리고 어떤 부분이 표면이 되는

지에 대한 정보가 추가로 필요하다. 네 꼭지점의 

좌표 A, B, C, D를 순서대로 1, 2, 3, 4번째 좌표라고 

번호를 지정하고 [1, 2, 3], [1, 3, 4], [1, 2, 4], [2, 3, 4]와 

같이 몇 번째 좌표를 사용하여 polygon을 이룰 것

인지에 대한 순서쌍이 필요하다. 

Matlab에서 stl 파일을 불러들이면 해당 파일의 

모든 vertex의 좌표들과 그 좌표들로 삼각형의 

polygon을 이루는 데에 필요한 순서쌍 정보를 돌

려준다. 본 논문에서는 stl 파일을 구성하는 모든 

좌표 값에 대하여 transform matrix를 곱함으로써 

이동 및 회전을 시켰으며 변환 후에도 3D model의 

외관은 변하지 않기 때문에 면을 이루는 꼭지점의 

 

Fig. 5 Separated 3D Objects 
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개수나 순서에는 변함이 없으므로 좌표 값의 순서

쌍 정보는 초기값을 그대로 사용하였다. 이렇게 stl

파일을 이동, 회전 시키게 되면 DRR이 다르게 나

타나며 stl 파일을 적절히 이동, 회전시켜 DRR과 

X-ray의 모습이 같아지는 transform matrix를 찾아야 

한다. 

 

4.2 정렬 기준 

DRR을 통해 보이는 뼈의 모습과 분리된 X-ray 

target으로 확인할 수 있는 뼈의 모습이 같은지 정

량적으로 판단할 수 있어야 한다. 2D 데이터의 정

량적 판단에는 Geometric Feature Parameter를 사용

할 수 있다. 픽셀들이 모여서 표현되는 형상을 몇

몇 특징들로 구분할 수 있으며 그 특징들을 수치

화한 것을 Geometric Feature Parameter라고 부른다. 

대표적인 것에는 center of gravity, bounding box, area, 

perimeter, roundness, Euler number 등이 있다. 이러한 

geometric feature를 얻는 과정에서 각 pixel의 위치

에 가중치를 부여하여 합계를 계산하는 moment 

feature를 계산할 수 있으며 다시 이로부터 

principal axis를 얻을 수 있다.15 이러한 parameter를 

근거로 하여 3D model을 회전시켜 X-ray target과 

모양을 맞추는 1차 정렬, 그리고 3D model을 평행 

이동하여 X-ray target과의 위치를 맞추는 2차 정렬

을 시행한다. 6개의 변수를 동시에 고려하는 경우

보다 3개의 변수씩 두 번에 걸쳐 계산하여 시간을 

단축할 수 있다. 

 

4.2.1 1차 정렬 

1차 정렬은 회전 값에 대하여 고려한다. DRR과 

X-ray 데이터를 각각 정면끼리, 혹은 측면끼리 비

교할 경우 좌표평면을 검정색으로 차지하는 pixel

들을 사용하여 평면에서의 뼈의 주축(principal axis)

을 찾을 수 있다. 두 데이터의 주축을 찾아내고 

각각의 각도를 계산하여 서로 비교해 본다. 만약 

각도가 일치하지 않는다면 3D model을 몇 도 회전

시켜야 DRR과 X-ray target의 주축 각도가 일치하

는지 찾아낸다. 또한 보조지표로써 면적을 사용할 

수 있다. 3D model은 어떤 방향에서 바라보느냐에 

따라서 면적이 바뀌게 되므로 DRR을 구성하는 면

적과 2D target의 면적을 각각 비교하여 최적의 회

전 값을 찾아낸다. 이렇게 주축의 각도와 면적을 

이용하여 뼈의 모양을 맞추는 과정을 ‘1차 정렬’ 

이라 부르기로 한다. principal axis는 다음과 같이 

구한다. 

그림파일을 Matlab에서 읽어오면 검정색을 이

루는 pixel들의 좌표를 알아낼 수 있다. 각 좌표들

의 x축 성분들의 집합을 X, y축 성분들의 집합을 

Y라 한다. X, Y의 분산 VX, VY 를 구하고 식(1)을 통

해 X와 Y의 공분산 C(X, Y) 를 계산한다. 
 

     C(X, Y) = E[(X – E[X]) · (Y – E[Y])] (1) 

 

분산과 공분산을 이용해 식(2)와 같은 행렬을 

만든다. 
 

         
( , )

( , )

X

Y

V C X Y
C

C X Y V

⎡ ⎤
= ⎢ ⎥
⎣ ⎦

 (2) 

 

행렬 C에 대하여 eigenvalue와 eigenvector를 계

산한다. 행렬 C는 2×2 행렬이므로 두 개의 

eigenvalue를 구할 수 있다. 둘 중 큰 값을 택하여 

eigenvector를 계산하면 다시 두 개의 값을 구할 수 

있으며 첫 번째 값을 X축 성분, 두 번째 값을 Y축 

성분으로 하는 좌표를 얻을 수 있다. 이 좌표가 

장축의 unit vector이며 이 vector의 기울기를 구하

면 principal axis의 기울기를 얻을 수 있다. 

eigenvalue의 작은 값을 택하여 같은 계산을 하면 

단축의 기울기를 구할 수 있다. 본 논문에서는 장

축의 각도를 사용하였다. 

또한 보조지표로 사용되는 면적도 pixel을 사용

하여 비교한다. 그림 파일을 확대해 보면 앞에서

도 확인했듯이 작은 사각형들의 모임으로 이루어

져 있다. 사각형의 면적은 동일하며 한 개의 면적

과 사각형의 개수를 곱하면 면적을 구할 수 있다. 

하지만 면적은 실제 면적이 필요한 것이 아니라 

두 그림의 면적간의 상대적인 크기만 알면 되기 

때문에 한 개의 면적 값을 1로 놓을 수 있다. 따

라서 pixel의 개수만을 세어 비교하면 쉽게 면적을 

비교할 수 있다. 

 

4.2.2 2차 정렬 

다음으로 뼈의 위치를 비교한다. X-ray target과 

DRR을 비교하기 위해서 Geometric Feature 

Parameter 중에서 bounding box를 사용한다. 각 데

이터에서 이미지를 이루는 pixel들의 좌표 값을 찾

은 후에 X축 최소값, 그리고 Y축 최소값 또는 최

대값을 비교한다.  

회전 값을 적절히 찾아낸 이상적인 경우 DRR

과 분리된 X-ray target의 x, y축의 최소값이 정확히 

일치하도록 평행 이동을 시킬 수 있으며 이 경우 
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오차는 존재하지 않는다. 이렇게 pixel의 위치에 

기반해 CT데이터를 평행이동 시켜서 DRR을 얻는 

‘2차 정렬’ 과정을 거친다. 무릎 부근의 뼈 사이 

간격을 정확히 맞추기 위해서 Femur의 경우는 y 

축 방향의 최소값을 경계값으로 택하고 Tibia와 

Fibula의 경우 y축 방향의 최대값을 택하여 비교한

다. x축 방향에 대해서는 모두 동일하게 최소값을 

택한다. 

 

4.3 Optimization Algorithm 

위 내용을 토대로 하여 자동정렬 프로그램을 

제작한다. 우선 목표가 되는 X-ray 데이터의 주축

의 각도, 면적, 가장 왼쪽 픽셀 위치와 가장 아래

쪽 또는 위쪽 픽셀 위치를 찾는다. 그 다음 CT 데

이터의 stl 파일을 이용하여 DRR을 만든다. X-ray

에서 찾은 지표의 값들을 현재 DRR에서 찾아낸 

후 서로 비교하여 오차를 계산한다. Stl 파일을 이

루는 각 vertex에 transform matrix를 곱한다. 처음에

는 1차 정렬을 위해 transform matrix내에 회전에 

관한 변수만을 임의의 값으로 바꿔 3D model을 임

의의 방향으로 회전시킨다. 회전시킨 후에 다시 

지표 값들을 찾아 X-ray 데이터와의 오차를 계산

하고 이전 단계보다 오차가 작으면 회전 값과 오

차 값을 저장하고 오차가 커지면 데이터를 버린다. 

설정한 오차범위 내로 수렴할 때까지 실험을 반복

한다. 수렴하였다면 3D model을 수렴한 회전 값만

큼 회전시키고 저장한다. 다시 2차 정렬을 위해 

3D model의 vertex에 이동 값만을 임의의 값으로 

대체한 transform matrix를 곱하고 1차 정렬과 같은 

작업을 반복한다. 

위와 같은 작업을 한 번에 하나씩 하기에는 시

간이 너무 오래 걸리기 때문에 다양한 경우의 수

를 고려하기 위한 genetic algorithm을 사용한다. 1차 

정렬에 관한 구체적인 방법은 다음과 같다. 

임의의 방향으로 회전시키기 위해서 한 세대당 

200개의 개체를 생성한다. 각각의 개체는 각 축 

방향으로의 이동에 관련된 값 세 개를 0으로, 각 

축에 대한 회전 값을 random하게 세 개, 총 6개의 

변수를 갖고 있다. random하게 발생시키는 난수는 

처음에는 범위를 넓게 잡고 값의 interval을 크게 

잡는다. 모든 개체에 대하여 DRR을 생성하고 지

표 값을 찾아낸다. 지표를 X-ray 데이터의 지표와 

비교하고 오차가 작은 순서대로 재배열한다. 200개

의 개체 중에 오차가 작은 상위 10개의 개체는 그

대로 회전 값을 보존하여 다음세대 200개 중에 10

개의 칸을 채운다. 값을 보존한 10개의 개체를 포

함한 상위 50개의 데이터는 1위와 50위가 z축에 

대한 변형 값을 교환하는 교배 과정을 거친다. 다

시 2위와 49위가 데이터를 교환하여 저장하고 같

은 방법으로 계속 진행하여 마지막에는 25위와 26

위가 데이터를 교환하게 된다. 이 교환된 50개의 

개체는 다음 세대로 전달되어 11번부터 60번째 칸

을 채운다. 다시 상위 1~30위의 데이터에 돌연변

이를 발생시키고 다음 세대의 61~90번째 칸에 전

달한다. 돌연변이란 x, y, z축의 회전 값에 각각 O, 

X를 random하게 발생시켜 O가 나온다면 그 값을 

임의의 값으로 대체시키고 X가 나오면 그대로 둔

다. 가장 오차가 작았던 상위 1위의 데이터에 대

해서는 더욱 세밀하게 변형을 주기 위하여 각 축

에 대한 회전 값에 ±A를 한 6개의 개체를 생성한

다. 여기서 A는 난수의 interval에 해당하는 값이다. 

x축 값에 대하여 +A를 하고 y, z축에 대한 값은 

그대로 놔둔다. 다시 x축 값에 대하여 –A를 하고 

y, z축에 대한 값은 그대로 놔둔다. y, z축에 대해서

도 ±A를 하고 나머지 회전 값은 그대로 놔두어 

총 6개의 개체를 저장하고 다음 세대로 넘긴다. 

지금까지 총 96개의 개체를 다음 세대로 넘겼으며 

104개의 완전한 random 객체를 생성하여 다음 세

대로 넘겨 총 200개의 개체를 준비한다. 2세대의 

200개 객체에 대하여 DRR을 생성하고 오차를 계

산하는 과정부터 반복한다. 200개의 객체 중에서 

오차가 가장 작은 상위 1위 객체의 오차가 원하는 

값만큼 줄어들 때까지 반복한다. 혹은 1위 객체가 

10세대동안 바뀌지 않을 때까지 지속한다. 

같은 방법으로 2차 정렬을 할 수 있으며 2차 

정렬 시에는 각각의 개체에 이동에 관한 세 개의 

random 변수를 부여하고 회전에 관한 세 개의 칸

에는 1차 정렬에서 최종적으로 획득한 회전 값을 

고정 값으로 넣는다. 

 

5. 실험 및 결과 

 

5.1 DRR-DRR 비교 

실제 적용에 앞서 Matlab으로 작성한 프로그램 

실행 결과가 어느 정도 타당한지 확인하기 위한 

실험을 준비한다. 

Femur의 X-ray 데이터를 사용하는 대신에, 

Femur의 CT데이터를 이용하여 임의로 이동, 회전

시킨 후에 DRR데이터를 하나 생성한다. 그 DRR

데이터를 X-ray target이라 가정하고 원래의 CT 데
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이터가 프로그램을 통해 임의의 이동, 회전 값을 

찾아 똑같이 움직일 수 있는지 찾아보는 과정이다. 

Fig. 7(a)에서 Femur를 [24, -15, 18, 14, 8, -10]만큼 

이동, 회전시켰다. 파란색이 움직이기 전이며 빨간

색이 움직인 이후의 모습이다. 숫자는 차례대로 x, y, 

z축으로의 이동, x, y, z축에 대한 회전을 나타낸다. 

(b)에서는 빨간 Femur를 사용하여 X-ray 데이터를 

대체할 DRR target을 만들었다. 좌측이 정면, 우측

이 측면에서 바라본 Femur다. 각 방향에서 바라본 

DRR target에 대한 지표들을 Table 1에 나타내었다. 

이 값을 토대로 프로그램을 실행시켜 지표 값

과 정확히 일치하는 지점으로 회전 및 이동을 시

킬 수 있었으며 그 결과는 Fig. 8과 같다. 

파란색 Femur를 회전, 이동 시킨 후에 빨간색 

Femur와 완전히 겹쳐진 모습을 확인할 수 있었다. 

프로그램을 통해 DRR target의 지표와 완벽히 일치

하는 지점을 찾을 수 있었고 오차가 0이었기 때문

에 두 Femur가 정확히 포개졌다. 임의의 이동, 회

전 값을 바꾸어 추가로 4회 같은 실험을 반복해 

총 5회 모두 완벽히 목표 값과 일치하였다. 

 

5.2 X-ray-DRR 비교 

프로그램의 타당성이 검증됐기 때문에 실제 X-

ray 데이터를 사용해 적용하도록 한다. 실제 X-ray 

데이터의 경우 테두리를 정확하게 찾는 것이 거의 

불가능하기 때문에 오차가 발생할 가능성을 예측

할 수 있다. 축의 각도는 픽셀 하나하나에 그렇게 

큰 영향을 받지 않지만 면적의 경우 꽤 큰 차이가 

발생할 수 있다. 따라서 면적은 1차 정렬의 지표

에서 제외한 채 실험을 진행하였다. 

Femur, Tibia, Fibula 각각에 대하여 Table 2와 같

이 최적 값을 찾았으며 각 뼈의 DRR과 X-ray 

target의 비교결과를 Table 3에 나타냈다. 각 데이터

(a) (b) 

Fig. 7 Process of the getting DRR target 

 

Table 1 Angles, Areas and Locations from the DRR 

Target 

 Front Side 

Angle 85.9548° 98.5818° 

Area 10790 9712 

Boundary(x) 608 539 

Boundary(y) 489 489 

 

 

Fig. 8 After Rotation and Translation 

Table 2 Optimal Values for Each Bones 

Transform Femur Tibia Fibula

Rotation 

X 2.82 0.249 0.009 

Y 2.642 1.919 1.954 

Z -1.563 5.674 4.058 

Translation 

X -39 -37 -35 

Y -47 -49 -45 

Z -14 -16 -20 

 

Table 3 Errors between Target and DRR 

 
View Angle 

Boundary Boundary

X Y 

Femur 

Target

Front 91.6505 550 469 

Side 91.3503 535 471 

Femur 

DRR 

Front 91.6505 550 470 

Side 91.3505 535 470 

Error 0.0001937 2 

Tibia 

Target

Front 91.4669 557 474 

Side 93.9341 544 474 

Tibia 

DRR 

Front 91.4658 557 474 

Side 93.934 544 474 

Error 0.001059 0 

Fibula

Target

Front 94.0366 548 460 

Side 94.1458 559 459 

Fibula

DRR 

Front 94.0373 548 459 

Side 94.1455 559 459 

Error 0.0007862 1 
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의 정량적인 수치는 Table 3에 나타냈다. 위쪽의 

그림이 DRR이며 아래쪽이 X-ray target이다. 각 데

이터는 Femur, Tibia, Fibula 순으로 나열되어 있고 

좌측이 정면, 우측이 측면에서의 데이터를 나타낸

다. 분리된 뼈를 Table 2의 값을 참고하여 이동 및 

회전시킨 후에 원래대로 하나의 뼈로 합치면 모든 

과정이 마무리 된다. 프로그램 적용 후의 CT데이

터와 X-ray 데이터간의 비교를 Fig. 9에 나타냈다. y

축 방향으로의 경계 값은 1픽셀만큼 차이가 있는 

경우가 있는데 Femur를 예로 들면 상하 전체 길이

가 355픽셀이고 1픽셀차면 0.28%로 그 차이가 미

미하다고 볼 수 있다. 

 

6. 결론 

 

본 논문에서는 CT 촬영 결과를 X-ray 촬영 결

과에 맞도록 정렬시키는 프로그램을 개발하였다. 

2D 데이터밖에 획득할 수 없는 X-ray의 단점과 누

워서 촬영해야 하는 CT의 단점을 보완하는 방법, 

또는 서서 촬영할 수 있는 X-ray의 장점, 3D 데이

터를 획득할 수 있는 CT의 장점을 갖춘 직립 상

태의 3D 데이터 획득과정을 보여주었다. 

5.1장을 통해 X-ray 데이터를 정확히 분석할 수 

있다면 CT 데이터를 X-ray 데이터에 정확히 정렬

시킬 수 있다는 점을 확인하였다. 5.2장에서는 비

록 하지 기형환자가 아닌 일반인의 데이터를 사용

하였기에 예상보다 큰 각도 차이는 없었지만 정렬

을 시킬 수 있다는 것을 보였다. 하지 기형환자의 

경우 누워있는 상태와 서 있는 상태의 하지 배열

에 명확한 차이가 있기 때문에 본 연구를 적용한

다면 더욱 가시적인 결과를 얻을 수 있을 것으로 

예상한다. 

현재 보완되어야 할 부분이 몇 가지 있다. 첫

째로 X-ray 촬영으로 얻은 결과물은 orthographic 

view로 가정했다. 하지만 촬영 시점에 따라 원근감

이 발생할 수 밖에 없으며 DRR제작 시에 X-ray의 

제원에 대해 조사하여 view를 조절할 필요가 있다. 

둘째로 데이터 간의 scale 문제가 있다. X-ray 데이

터와 DRR데이터가 완전히 일치되도록 scale조절이 

되지 않았을 것이며 데이터를 얻기 위한 촬영 시

에 marker부착 등으로 scale을 맞출 수 있어야 한

다. 마지막으로 X-ray의 테두리에 관한 문제점이 

있다. 의사라면 X-ray 사진을 보고 뼈의 테두리를 

비슷하게 판단하겠지만 모든 의사가 똑같은 결론

을 내지는 않을 것이며 같은 경계를 테두리로 파

악한다 치더라도 선을 그을 때에 사람마다 다른 

결과를 얻을 것이다. 따라서 X-ray의 음영에 따른 

threshold값 조절로 자동화하여 누구나 같은 결과를 

얻을 수 있도록 추가적인 연구가 필요하다. 현재 

추가적인 연구를 진행하고 있으나 뼈가 겹치는 부

분이나 골밀도 등에 의해 음영이 정확하지 않은 

부분에 대한 연구가 더욱 진행되어야 한다. 
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