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요  약

주변 세포의 구조적, 생화학적 지지체를 제공하는 세포 외 기질은 세포의 분열과 분화 등을 좌우하는 세포 

생리 조절인자이다. 바이오 분야에서는 3차원 조직공학 지지체인 스캐폴드를 제작하고, 제작한 스캐폴드에 

줄기세포를 배양해 동물에 이식해 조직 재생력을 평가한다. 이는 조직 내 콜라겐과 같은 구성성분에 좌우된다. 
따라서 조직 내 구성성분의 포함율 및 분포를 파악하는 것이 매우 중요한데, 이에 관한 데이터를 염색된 

조직 이미지의 색상을 분석함으로써 얻어낸다. 이때 이미지 수집부터 분석까지의 과정이 적지 않은 비용이 

소모되고 있고, 수집되고 분석된 데이터를 연구 기관마다 상이한 포맷으로 관리하고 있다. 따라서 데이터 

통합관리 및 분석결과 검색 등이 이루어지지 않고 있다. 본 논문에서는 관련 빅데이터를 통합적으로 관리할 

수 있는 데이터베이스를 구축하고, 이 연구 분야에서 중요한 분석 척도인 색상을 기준으로 검색할 수 있는 

바이오 이미지 통합 관리 및 검색 시스템을 제안한다.
 

■ 중심어 : 바이오 세포 이미지, 세포외 기질, 이미지 분석, 시각적 검색

Abstract

The extracellular matrix, which provides the structural and biochemical support of surrounding cells, is a cell physiological 
modulator that controls cell division and differentiation. In the bio sector, the company produces Scapold, a three-dimen-
sional support for tissue engineering, and cultivates stem cells in the produced Scapold to be transplanted into animals 
to assess tissue regeneration. This depends on components such as collagen in the tissue. Therefore, it is very important 
to identify the inclusion rate and distribution of components in the tissue, and the data are obtained by analyzing the 
color of the dyed tissue image. The process from image collection to analysis is costly, and the data collected and 
analyzed are managed in different formats by different research institutions. Therefore, data integration management 
and analysis results search are not being performed. In this paper, we establish a database that can manage relevant 
bigdata in an integrated manner, and propose a bio-image integrated management and retrieval system that can be searched 
based on color, an important analytical measure in this field of study.

■ Keyword : Bio Cell Image, extracellular matrix, image analysis, visual retrieval 
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Ⅰ. 서 론

세포 외 기질(Extracellular matrix, ECM)은 주

변 세포의 구조적, 생화학적 지지체를 제공하는 

세포 외 거대 분자의 3차원 구조체이다[1,2,3]. 

이 세포 외 기질은 세포의 분열과 분화 등을 좌

우하는 세포 생리 조절인자[4]로서 세포 부착, 

세포 간 소통 등의 역할을 수행한다[5]. 세포외 

기질은 다양한 분비 분자와 단백질로 구성되는

데, 이중 단백질은 콜라겐, 엘라스틴, 피브로넥

틴 및 라미닌과 같은 섬유성 단백질이다. 세포 

외 기질을 구성하는 성분 중 가장 많이 존재하

고 세포를 지지하는 구조적 지지체로서의 중요

한 역할을 수행하는 성분이 콜라겐이다[6,7].

의생명과학, 조직공학 등의 바이오 분야에서

는 줄기세포 분화를 위한 3차원 조직공학 지지

체 연구가 진행되고 있다. 이러한 연구들에서는 

줄기세포 분화 및 배양용 스캐폴드를 제조하고, 

제작된 스캐폴드에서 배양한 세포를 동물 실험

하여 조직재생력을 평가한다. 이식한 조직 및 

세포의 기능을 조절하는 중요한 역할을 수행하

며 세포의 수축, 이동, 생장, 분화, 사멸

[8,9,10,11,12]과 같은 일련의 과정을 유연하게 

조절하는 등 기능성의 중요한 역할을 수행하는 

것이 세포 외 기질의 유연성이며, 이는 주로 콜

라겐과 엘라스틴의 농도에 의존한다[13].

따라서 이식한 조직에서 콜라겐 및 엘라스틴

의 포함율 및 분포를 분석하는 것이 매우 중요

하다. 특히 콜라겐은 가장 많은 비율을 차지하

면서 또한 가장 중요한 역할을 수행하므로 조직 

내에서 콜라겐의 구성 비율을 분석하는 과정은 

배양한 세포의 조직재생력을 평가하는 핵심 기

초 단계라 할 수 있다. 조직 내 콜라겐의 비율을 

분석하기 위해서는 일반적으로 염색된 조직의 

현미경 촬영 이미지를 imageJ,1) 와 같은 이미지 

분석 도구를 이용하여 컬러 히스토그램 분석을 

수행한다.

생체모방형 스캐폴드에서 분화 및 배양한 세

포의 조직재생력 실험에서는, 세포 배양의 최적

의 환경을 조성하기 위한 스캐폴드의 제작 성분 

및 구성 비율, 세포 배양 기간 등 여러 복합적인 

조건 하에서 세포를 배양하고, 이를 동물에 이

식하여 재생된 조직의 샘플을 현미경 촬영한다. 

촬영한 조직 샘플에서 분석 대상인 구성 성분을 

염색하고 염색된 색상의 분포나 비율을 분석하

여 조직재생력을 평가하는데 이때 주로 imageJ

와 같은 이미지 분석 도구를 이용한다.

기존 바이오 이미지 관련 검색 시스템은 동식

물 종이나, 세포의 종류, 배양환경 등 해당 세포 

이미지 자체 데이터에 중점을 두고 저장하고 검

색하는 기능을 제공하는 것이 대부분이다. 또한 

색상 분석에 사용하는 imageJ와 같은 도구는 분

석 결과를 체계적으로 저장 관리할 수 있는 기

능 또는 향후 참조에 필요한 검색 등의 기능을 

제공하지는 않는다.

연구 분야의 특성상 줄기세포 확보에서 동물 

실험에 이르기까지 데이터 수집 과정이 용이하

지 않다. 분석을 위한 이미지 한 개를 확보하기

까지 많은 비용이 소요되는 데다 분석한 결과를 

체계적으로 관리하는 시스템이 존재하지 않아 

관련 데이터의 통합 저장 및 이미지 분석을 통

해 추출한 정보를 기반으로 한 검색 등이 거의 

이루어지지 않고 있다. 

바이오 이미지는 특정 염색제에 반응하여 고

유한 색상 정보를 갖는 구성 성분을 분석하는 

등, 연구의 특성상 색상 정보가 매우 중요한 의

미를 갖는 만큼 이러한 복합적 기능을 갖춘 통

합 검색 시스템이 유용하다 할 것이다.

이에 본 논문에서는 확보한 현미경 촬영 이미

지에 대한 컬러 히스토그램 분석을 수행하고, 

분석 결과를 관련 이미지와 함께 정보화하여 데

이터베이스에 저장하여 관리함으로써 향후 연

1) ImageJ, https://imagej.nih.gov/ij/index.html
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구 또는 관련 연구에 활용할 수 있는 시스템 

Visual Cell 을 설계하고 구축한다. Visual Cell 

은 이미지의 색상 정보를 이용하여 검색 및 열

람할 수 있는 시스템으로, 이미지의 기본 정보

와 함께 OpenCV-python2)라이브러리를 이용하

여 색상 분석한 결과를 통합적으로 관리하는 데

이터베이스를 설계하고 연동하였다. 

Ⅱ. 바이오 이미지 데이터 분석

2.1 분석을 위한 이미지 복원

바이오 이미지 내에서 유의미한 정보를 추출

하기 위하여 구성 성분을 염색하는 작업을 시행

한 후 촬영한다. 따라서 바이오 이미지의 색상

정보에 해당 세포의 구성 성분에 대한 정보가 

담기게 된다. 이 때 정확한 데이터 수집을 위하

여 고해상도의 이미지를 얻을 필요가 있기 때문

에, 전체를 촬영하는 것이 아니라 <그림 1>과 같

이 분할 하여 촬영한 후에 <그림 2>와 같이 합

쳐서 복원하는 과정을 거치는 것이 일반적이

다.[14]

<그림 1> 분할 촬영 된 이미지

<그림 2> 복원된 세포 이미지

2.2 색상 분포 추출

바이오 이미지를 촬영할 때, 구성 성분을 구

분하기 위하여 염색 후 촬영한다. 따라서 특정 

색상으로 염색된 부분의 비율을 구하는 것은 해

당 조직의 특정 구성성분의 비율을 구하는 것이 

된다. 특정 색상이 차지하는 비율을 계산하기 

위하여 기존에는 ImageJ, QuPath와 같은 툴을 

이용 하였다. 하지만 위와 같은 툴은 웹 시스템 

환경에 내장하기 힘들다는 단점이 있다. 본 논

문에서는 구현하지 않지만 추후 연구를 통하여 

웹 시스템 내 분석기능 내장을 위하여 위와 같

은 툴을 이용 하지 않고 이미지를 분석하였다. 

이를 위하여 파이썬 라이브러리인 OpenCV-py-

thon을 이용한다.

OpenCV를 이용하여 색상을 분석하기 위하여 

색을 표현하는 방식을 정할 필요가 있다. 색상 

분석에는 명도와 채도를 기준으로 분석하기보

다는 색상을 기준으로 표현하는 것이 효과적이

기 때문에, 색상(Hue), 채도(Saturation), 명도

(Value)를 기준으로 하는 HSV 모델을 사용한다. 

세포 내 특정 색상의 분포를 알아내기 위하여 

먼저 세포에 해당하는 부분이 아닌 배경부분을 

제거 할 필요가 있다. 이를 위해 OpenCV를 이용

하여 이미지를 HSV값을 갖는 배열로 반환하고, 

배경이 아닌 부분에 해당하는 HSV값의 범위를 

설정하여 해당 범위에 포함되는 부분을 반환한

2) OpenCV-python. https://opencv.org/, https://pypi.org/project/opencv-python/
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다. 그 후 원본 이미지와 반환 값의 AND 연산을 

취한다. AND연산에 의해 반환 값이 True인 객

체 부분을 제외한 배경 부분은 제거된다. 이 때 

남아 있는 부분만 추출 해낸 뒤 픽셀 수를 구한

다. 그 후 같은 방식으로 특정 HSV 범위에 있는 

픽셀 수를 구한 후 그 값을 세포 부분의 픽셀 수

로 나누어 해당 색상의 비율을 구한다. 

2.3 대표색 추출

바이오 이미지의 색 분포를 한눈에 쉽게 인지

하기 위하여 이미지의 대표색을 추출한다. 이 

때 이미지는 색상분포 추출 과정에서 배경을 제

거된 이미지를 사용한다. 이미지를 HSV 색 공

간을 통하여 표현할 때, 이미지는 HSV의 벡터

와 가로픽셀, 세로픽셀로 3차원으로 표현된다. 

바이오 이미지의 색상을 클러스터링 하기 위하

여 KMeans3) 라이브러리를 사용하는데, 이를 위

하여 먼저 3차원 의 배열을 2차원으로 바꾸어주

는 작업을 실행하는데, 이떄 배열의 크기는 세

로픽셀수와 가로픽셀수를 곱한 값과 같다. 2차

원으로 축소 된 배열을 Kmeans 라이브러리를 

사용하여 이미지를 클러스터링 한다. 그 후 

OpenCV를 사용하여 클러스터링 된 색상의 

HSV값을 추출한다. 

Ⅲ. 시각적 검색 시스템 구현

3.1 데이터베이스 구축

바이오 이미지 데이터와 위에서 처리한 분석

결과를 데이터베이스에 4개의 테이블로 저장한

다. 

분할 되지 않은 완전한 바이오 이미지와 그에 

대한 정보를 저장한다. 그에 대한 구조는 <표 1>

과 같다. 시스템에 출력하기 위하여 이미지 파

일의 이름과 이미지 주소를 각각 imgname과 im-

age_path에 저장하고, 배양날짜 정보를 in-

cubation, 세포에 대한 설명을 description, 기타 

정보를 etc에 저장한다.

Cell

Attribute Type Description

imgname VARCHAR 이미지파일 이름

species VARCHAR 종

image_path VARCHAR 이미지파일 주소

incubation_time INT 배양날짜(일)

description TEXT 설명

etc TEXT 기타

<표 1> 복원된 세포 이미지를 저장하는 테이블 구조

3) kmeans. https://scikit-learn.org/stable/modules/generated/sklearn.cluster.KMeans.html

<그림 3> 파란색 부분 검출 과정 
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<그림 4> 9가지의 색상으로 추출 된 대표색

그리고 각 이미지 별 색상 정보를 Cell 테이블

을 참조하는 Color_info 테이블에 저장한다. 그 

구조는 <표 2> 와 같다.

이 테이블은 Cell 테이블의 기본키를 참조하

는 테이블로, 해당 세포의 색상정보를 color, 그 

색상이 가르키는 구성성분과 이미지 내 차지하

는 비율을 각각 info, ratio에 저장한다. 

Color_info (references table cell)

Attribute Type Description

color VARCHAR 색

info VARCHAR 해당 색상 설명

ratio FLOAT 해당 색상 비율

<표 2> 색상 정보를 저장하는 테이블 구조

분할 촬영된 사진 각각을, Cell 테이블을 참조

하는 Partial_cell 테이블에 저장한다. 이 테이블

의 구조는 <표 3>과 같으며, Cell table의 기본키

를 참조한다. 이미지 파일이름과 이미지 파일 

주소를 각각 p_imgname, p_image_path에 저장

하고. 분할 된 개수를 total, 해당 분할 이미지의 

번호를 num에 저장한다.

Partial_cell

Attribute Type Description

p_imgname VARCHAR 이미지파일 이름

p_image_path VARCHAR 이미지파일 주소

num INT 이미지 번호

total INT 분리된 이미지 개수

<표 3> 분할 된 세포 이미지를 

저장하는 테이블 구조 

분할 촬영 된 이미지와 복원 된 이미지의 대

표 색상과 각 색상 값을 Rep_color_info 테이블

에 저장한다. 이 테이블을 Partial_cell 테이블 혹

은 Cell 테이블의 기본 값을 참조한다. 대표색 

이미지 주소를 rep_color_path, 대표색을 추출 할 

때 기준으로 한 색 개수를 palette, 각 palette에 

해당하는 hsv값을 각각 hsv_h, hsv_s, hsv_v에 저

장한다.

Rep_color_info

Attribute Type Description

rep_color_path VARCHAR 대표색이미지 주소

hsv_h INT hue(색상)값

hsv_s INT saturation(채도)값

hsv_v INT value(명도)값

palette INT 대표색 개수

<표 4> 대표색에 관한 데이터를 

저장하는 테이블 구조 

<그림 5>는 데이터 베이스 내 테이블들의 관

계를 Workbench4)내 Reverse Engineer를 통해 나

4) https://www.mysql.com/products/workbench/
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타낸 관계도이다. 

<그림 5> 테이블들의 관계도

3.2 Visual Cell 

‘Visual Cell’은 이미지 분석 결과를 바이오 관

련 연구에 보다 쉽게 활용하기 위한 웹 시스템

이다. 웹 구현 으로 Node JS를 사용하였다. 바이

오 이미지의 경우 분할 촬영 된 이미지가 많으

며, 실제로 복원 된 이미지보다 분할상태인 이

미지의 개수가 더 많다. 따라서 분할된 이미지

와 복원된 이미지 둘 다 출력하되, 복원 된 이미

지에는 Merged라고 적혀있는 태그를 달아 출력

한다. Merged 태깅이 되어 있는 이미지를 클릭

할 시 해당 이미지의 분할된 부분을 출력한다. 

이미지와 그 정보를 출력할 때 해당 이미지의 

색상분포를 쉽게 파악하기 위하여 대표색을 분

석한 팔레트를 동시에 보여주며, 해당 이미지 

내의 색상 정보 및 비율을 함께 출력한다. 

바이오 관련 차후 연구에 유용하게 쓰이기 위

해서 기존 바이오 이미지 검색 시스템에서 쓰이

는 검색 조건(종, 이름, 설명 등)과 색상 정보를 

통하여 검색하는 기능을 제공한다. 해당 조직을 

추출한 생물의 종은 Species, 배양 날짜는 

Incubation, 설명은 Description 항목으로 검색이 

가능하며, 색상 정보는 Color 항목으로 가능하

다. Color 항목을 이용할 시, 미리 설정한 세가지 

색상을 통하여 검색하게 된다. 미리 설정된 색

상은 빨강, 파랑, 초록이고, 각각 색상(Hue)의 범

위를 <표 5>와 같이 정한다. 이를 이용하여 특정 

색상을 검색 할 시, Rep_color_info테이블의 

hsv_h값을 검색하여, 검색 조건 색상의 범위 내

에 있는 데이터를 보여준다.

특정 색상정보로 이미지를 검색할 때, 

Color_info 테이블을 참조하여, 해당 색상의 실

제 구성 성분 및 비율을 출력한다. 이때 비율을 

조건으로 추가 할 수 있는데, Ratio항목에 정해

진 형식(min-max)으로 숫자를 색상과 함께 입력

한다면, 기존 색상 검색에 Color_info테이블의 

Ratio컬럼을 이용하여 검색범위 이내의 바이오 

이미지만 출력된다. <그림 5>는 파란색 색상이 

20%-30%사이에 있는 바이오 이미지만을 검색

한 결과이다.

색상 범위

빨강 0-20 or 160-180

파랑 100-140

초록 40-80

<표 5> 대표색의 색상(Hue) 범위 

<그림 5> 파란색 20%-30%으로 검색한 예시
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Ⅳ. 결론 및 향후 연구

바이오 분야에서는 줄기세포 분화를 위한 3

차원 인공 지지체를 제조하고 배양한 세포의 조

직재생력을 평가하는 연구가 진행되고 있다. 세

포 및 조직의 재생력 평가 실험에서는 조직 샘

플에서 분석 대상이 되는 성분을 염색하고 현미

경 촬영한다. 촬영한 이미지에 대해서 염색제에 

반응한 특정 성분의 색상 분포를 분석하여 재생

력을 평가한다.

실험으로 확보하는 이미지들은 해당 분야 연

구의 특성상 대량 확보가 용이하지 않은데다 유

사한 연구를 수행하는 기관들이 데이터를 공유

할 수 있는 통합적인 시스템도 존재하지 않는다. 

조직 샘플 이미지 데이터와 색상 분석을 통한 

실험의 결과들을 체계적으로 저장하고 공유하

고 검색하는 통합 관리 시스템이 필요한 이유라 

하겠다. 이에 본 논문에서는 바이오 관련 세포 

및 조직 이미지의 시각적 요소들을 효과적으로 

분석하고 체계적으로 저장할 수 있는 시스템인 

Visual Cell을 설계하였다. Visual Cell은 바이오 

분야 이미지들의 통합 저장 관리 뿐만 아니라 

색상 또는 색상에 반응한 조직의 특정 구성 성

분을 입력 조건으로 하는 통합 검색이 가능하다.

현재는 보다 많은 바이오 이미지 데이터를 확

보하기 위한 방안을 검토하고 있으며 이 분야 

연구자들이 보다 편리하게 시스템을 이용할 수 

있도록 요구사항을 확보하고 기능을 확장하기 

위한 작업을 수행하고 있다.

특성 상 대량의 이미지 데이터를 단기간에 확

보가 어려워 이미 다양한 이미지 분석에서 획기

적인 연구 결과들을 산출하고 있는 딥러닝 기법

들을 적용하는데 한계가 있다. 세포가 성장할 

수 있는 구조적 기능적 역할을 수행하는 세포 

외 기질 및 인공 지지체 제작 등의 연구에서, 다

양한 세포 외 기질의 빅데이터 시스템 구축은 

중요한 의미를 갖는다.

세포 및 세포 외 기질, 조직 재생 등의 데이터

를 통합 빅데이터 시스템은 현미경 촬영 중 빛

의 간섭이나 이물질이 포함되어 훼손 및 손상된 

이미지의 복원, 부분 조각 이미지의 원 이미지 

병합 복원 등의 딥러닝 기술의 소스가 될 수 있

다. 또한 세포의 분화 및 배양을 위한 스캐폴드 

제작을 위한 정보를 효율적으로 생산할 있다.

이미지 자체의 해상도를 높이는 문제, 손상된 

이미지의 복원 등의 기술들을 적용하여 분석의 

질을 높이는 기법의 탑재 방법 등을 향후 연구 

과제로 남긴다. 제안하는 시스템을 통하여 해당 

분야 연구자들이 이미지 분석의 효율을 높이고, 

체계적으로 저장된 기존 분석 결과를 활용하여 

필요한 지식 및 정보들을 효과적으로 획득할 수 

있기를 기대한다.
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