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1. 서  론

뇌혈관 질환의 연구에 오랜 시간과 노력을 투자하

였음도 불구하고 아직까지 알츠하이머병(Alzheimer

's Disease, AD)과 같은 질환의 정확한 발병 원인에 

대해서 명확하게 규명하지 못하고 있다[1-2]. 물론,

알츠하이머병이 뇌혈관 질환의 결과가 원인이 되어 

발병하는 질병이라고 단정할 수 없지만, 임상 실험 

결과 알츠하이머병을 앓고 있는 환자 중 뇌혈관 질환

을 앓고 있는 환자가 종종 발생하고 있으며, 알츠하

이머병이 뇌졸중과 같은 뇌질환의 발병 위험을 증가

시키고 있다는 결과를 통해 두 질병 사이에 상당한 

연관성이 있음을 확인할 수 있다[3].

또한, 알츠하이머병을 앓고 있는 쥐와 일반 쥐의 

뇌혈관 데이터셋에서 모세혈관의 길이가 75μm 이상

인 세그먼트(segments)의 수가 노령 쥐 그룹에서 젊

은 쥐 그룹보다 감소된 비율을 나타내고 있다는 연구 

결과도 있다[4]. 뇌질환이 노령 인구에서 보이는 흔

한 질병인 것을 감안하면 노화로 인한 뇌질환 발병과 

알츠하이머병과의 상관관계를 유추해 볼 수 있는 실

험 결과이다.

그러나, 위에서 언급한 질병들의 상관관계에도 불
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구하고, 전통적으로 1 μm 이하의 고해상도에서 쥐의 

전체 뇌 이미지를 추출하고, 뇌혈관의 전체 구조를 

매핑(mapping)하는 것은 어렵게 진행되었다[5]. 하

지만, 최근 컴퓨터 하드웨어의 눈부신 성능 발전과 

함께 가격 인하 및 디지털 이미지를 처리하는 최신 

기법들을 통해 이전에는 생각조차 할 수 없었던 진보

된 방식으로 뇌혈관에 대한 연구를 가능하게 하였다

[6]. 또한, 고해상도의 이미지를 활용한 의료 영상분

할 기법은 영상에 대한 정보를 올바르게 해석해야 

하는 임상연구 분야에서 가장 중요한 단계로 여겨지

고 있다[22].

Knife-Edge Scanning Microscope(KESM)는 미

국 Texas A&M 대학교의 Brain Networks Labor-

atory에서 개발한 장비로서, KESM을 사용하면 쥐 

뇌와 같이 작은 장기의 단면 이미지를 고속 처리를 

통해 고해상도로 추출하여 대용량의 데이터셋으로 

저장할 수 있다. KESM을 통해 추출된 이미지의 단

면 복셀 크기는 0.6 μm × 0.7 μm × 1.0 μm이며, Fig.

1은 KESM의 동작 원리를 묘사하는 그림으로 고속

라인 스캔 카메라는 쥐 뇌와 같이 작은 장기의 표본 

상단이 다이아몬드 나이프를 통해 절단 될 때 해당 

단면의 조직을 캡처하여 뇌에 대한 정보를 고속으로 

저장한다[8-11].

본 논문에서는 쥐 전체 뇌에서 뇌혈관이 차지하는 

영역의 양적인 분석을 진행하기 위한 기법을 제안하

고, 제안하는 기법으로 얻은 결과와 이전 연구들과의 

뇌혈관에 대한 정량적 측정 결과를 분석할 것이다.

이를 위해 쥐 뇌에서 뇌혈관 정보만을 추출하는 기법

은 이전 연구에서[12] 진행했던 임계값을 이용한 이

미지 이진화 방법(쥐 뇌의 이미지 단면에서 혈관 정

보만을 추출)이 적용된 결과 데이터셋을 활용한다.

뇌혈관 연결구조의 연구는 매우 중요하며 이러한 연

구를 통해 뇌혈관 질환에 대한 이해를 높이고, 신경 

과학 분야의 임상 연구에도 활용될 것으로 기대된다.

2. 관련연구

2.1 CLARITY 

Zhang 등의 연구[13]에서는 쥐의 뇌혈관을 정량

화하기 위해 최적화 된 CLARITY 프로토콜[14]을 

적용하였다. CLARITY[15] 기법은 뇌 조직을 투명

하게 만드는 방법으로 CLARITY 기법을 통해 투명

화 된 쥐의 뇌는 공초점 스캐닝 현미경(confocal

scanning microscopy)을 사용하여 뇌의 단면 이미지

를 추출하고, 뇌혈관 네트워크를 3D로 재현하여 분

석하는 단계를 거친다. Fig. 2는 인위적인 손상이 진

행되기 전의 뇌혈관 상태와 일시적 중뇌 동맥 폐색

(tMCAO, transient Middle Cerebral Artery Occlu-

sion)으로 인위적인 손상이 진행된 뇌혈관의 비교를 

위해 뇌혈관  네트워크를 3D로 시각화하고 정량화하

여 뇌혈관의 영역을 분석하는 그림이다.

서론에서 언급하였듯이 Fig. 2는 건강한 뇌혈관과 

손상된 뇌혈관이 뇌 영역에서 각각 차지하는 부분을 

정량적으로 측정한 결과를 나타내는 그림으로 손상

되기 전의 뇌혈관이 손상된 뇌혈관의 정량적 측정치

보다 두 배정도 높게 보임을 알 수 있다. 이 때 사용된 

뇌 이미지의 샘플은 504 μm × 504 μm × 886 μm

Fig. 1. Operating principle of the Knife-Edge Scanning 

Microscope. Adapted from [7].   

Fig. 2. Visualization, and quantification of the vessels 
network in the sham and tMCAO (transient mid-

dle cerebral artery occlusion) mouse brain co-

ronal section. Scale bar=1mm. Adapted from [13].
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복셀 크기의 데이터셋이며 (0.99 μm × 0.99 μm ×

2.0 μm 해상도, tMCAO의 경우는 고려하지 않음) 정

량적 측정 결과 뇌혈관의 영역이 뇌의 0.8% 정도를 

차지하고 있다.

2.2 3Scan KESM

3Scan은 미국의 스타트업 회사로 KESM을 자체

적으로 제작하였고, Michael 등의 연구[16]에서 자체 

제작한 KESM을 통해 얻은 쥐 뇌의 단면 이미지 데

이터셋을 바탕으로 쥐 뇌의 혈관 부분을 양적으로 

분석하였다. Fig. 3은 쥐 뇌의 시상면 뷰(sagittal

view)를 기준으로 뇌의 모습을 보여준다. Fig. 3B와 

Fig. 3C는 Fig. 3A에서 보이는 쥐 뇌의 시상면 뷰에

서 전뇌와 소뇌(회색: 미세 혈관 구조, 적색: 골격)

부분의 소구역 샘플(512 μm × 512 μm × 72 μm 복셀 

데이터셋, 0.7 μm × 0.7 μm × 5.0 μm 해상도)을 대상

으로 뇌혈관의 구조를 분석한 그림이다. 이때, 뇌혈

관의 정량적 측정 결과는 뇌 영역에서 전뇌 1.07%,

소뇌 3.18%의 결과를 보였다. 뇌혈관의 정량적 측정 

결과를 통해 확인할 수 있듯이 뇌의 샘플 영역에 따

라 뇌혈관이 차지하는 측정치의 차이가 존재하는 것

을 알 수 있다.

2.3 3D BrainCV(3D brain-wide cellular and vascular, 

3D 뇌 광역의 세포 및 혈관)

Jingpeng 등의 연구[17]에서는 쥐 전체 뇌의 세포

와 혈관을 동시에 시각화하기 위해 수컷 쥐 3마리

(C57BL/6)의 뇌 단면 이미지 데이터셋을 연구에 활

용하였다. Fig. 4와 같이 해당 연구에서는 쥐 뇌의 

후두부 영역의 데이터셋을 대상으로 Fig. 4(a)의 흰

색 박스 부분(두께 30 μm)을 중심으로 분석하였다.

Fig. 4(b)는 Fig. 4(a)의 흰색 박스로 표시된 대뇌 피

질 영역을 확대한 모습으로 피질의 깊이에 따라 해당 

영역을 I, II/III, IV, V 및 VI으로 표현하고 있다. Fig.

4(c)는 피질의 깊이에 따라 분류된 I, II/III, IV, V 및 

VI 영역별로 뇌혈관이 차지하고 있는 부분을 정략적

으로 측정하여 그래프로 측정값을 비교하였다.

Jingpeng 등의 연구[17]에서는 뇌혈관에 대한 정

보뿐만 아니라 뇌 세포에 대한 분석이 가능한 데이터

셋을 생성하였으며, 깊이의 변화에 따른 뇌혈관의 정

Fig. 3. The subregion sample of interest in whole mouse 

brain vasculature. (A) Sagittal view of mouse 

brain. (B) The subregion sample of the forebrain 

(grey: microvasculature, red: skeleton). (C) The 

subregion sample of the cerebellum. (B) and (C) 

used 512 µm×512 µm×72 µm voxels dataset (0.7 
µm×0.7 µm×5.0 µm resolution). Adapted from 

[16].

(a)

(b) (c)

Fig. 4. A dataset of a mouse brain and quantity of mi-

crovascular volume by cortical depth (three 

male mice, C57BL/6). (a) Simultaneous cross- 

section of cells and blood vessels (thickness: 

30 µm, posterior direction). (b) Enlarged view of 

the cortical region indicated by the white box 

in (a). (c) Quantity of microvascular volume by 

cortical depth in (b). Adapted from [17].
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량적 측정을 실시하였다. 추가하여, 복수의 쥐를 대

상으로 실험하여 결과의 객관성을 높였다. 적색, 녹

색 및 청색 곡선은 각각 무과립피질(M1), 과립(PMBSF)

및 부분적인 과립피질(V1)을 나타내며, 곡선의 반투

명 영역은 표준편차를 나타내는 그래프이다. 쥐 뇌의 

피질 부분에서 뇌혈관의 정량화 측정 결과는 대략 

0.4∼1.6% 정도의 분포를 보였다.

3. 제안한 방법

본 논문에서는 KESM을 이용하여 얻은 쥐 뇌 이

미지를 활용하였으며, 단면 이미지의 복셀 해상도 크

기는 1.2 μm × 1.4 μm × 1.0 μm(원본 크기는 0.6 μm

× 0.7 μm × 1.0 μm이지만, 전처리 단계를 거친 이미

지 활용)이고, 7,790 px × 6,050 px 크기의 쥐 뇌 단면 

이미지(8,560개)를 사용하였다.

Fig. 5는 본 논문에서 제안하는 기법의 전체적인 

흐름을 다이어그램으로 표현한 그림이고, Fig. 6은 

‘손상된 이미지의 교체와 재배치’에 대한 부분을 좀 

더 세부적으로 설명하기 위한 그림이다. KESM을 통

해 얻어진 8,560개의 단면 이미지는 우선 z축으로의 

서브샘플링 진행을 위해 연속된 두 이미지를 결합

(두 이미지 픽셀의 평균값)하는 단계를 거치게 되며,

그 결과로 Fig. 6의 Z'∼Z'+3과 같은 이미지가 생성

된다. 두 이미지의 결합 과정을 통해 뇌혈관 정보에 

대한 신뢰성을 높일 수 있지만, Fig. 6의 Image Z'

혹은 Image Z'+1과 같이 물리적인 자름 과정으로 인

해 이미지 자체가 손상되어 혈관에 대한 정보를 얻을 

수 없는 불량 이미지도 생성되게 된다. 8,560개의 단

면 이미지는 뇌혈관에 대한 정보를 온전히 가지고 

있는 이미지도 있지만, 약품 처리된 뇌를 물리적으로 

자르는 과정에서 뇌혈관에 대한 정보를 가지고 있지 

않은 손상된 이미지 단면(전체이미지의 10% 미만)

도 포함하게 된다. 또한, z축을 기준으로 1단계 서브

샘플링을 진행한 결과 데이터셋을 구성하는 단면 이

미지의 수는 4,280개가 된다.

z축으로의 서브샘플링이 진행된 이미지는 x, y축

을 기준으로도 서브샘플링 단계를 거치게 된다. 첫 

번째 x, y축을 기준으로 한 서브샘플링 기법을 통해 

단면 이미지는 3,890 px × 3,025 px 크기가 된다. 한 

단계 서브샘플링이 진행된 단면 이미지는 Fig. 6에서

와 같이 Image Z'혹은 Image Z'+1과 같이 혈관의 

정보를 포함하고 있지 않은 손상된 이미지와 Image

Z‘+2 혹은 Image Z'+3과 같이 혈관 정보를 온전하게 

포함하고 있는 이미지가 함께 생성된다. 두 번째 단

계의 z축 기준 서브샘플링 과정에서 단순히 연속된 

두 이미지를 결합하는 방법을 똑같이 적용할 경우 

연속된 Image Z'와 Image Z'+1과 같이 손상된 이미

지가 서로 결합하여 혈관에 대한 정보를 가지고 있지 

않은 무의미 한 단면 이미지가 데이터셋에 포함되게 

된다.

이러한 문제를 해결하기 위해 Image Z'혹은 Image

Z'+1과 같이 손상된 이미지가 생성되는 경우 수동으

로 Image B 혹은 Image B+1과 같이 검은색의 빈 

이미지와 교체하는 작업을 진행한다. 두 번째 z축을 

기준으로 한 서브샘플링 과정도 연속된 두 이미지를 

결합하는 과정을 거치게 된다. 이 단계에서 Image

B와 Image B+1과 같이 빈 이미지가 연속되어 있을 

경우 온전한 이미지가 포함하고 있는 혈관 정보를 

유지하기 위해 이미지 Image Z'+2와 Image Z'+3과 

같이 온전한 이미지들 사이에 Image B+1과 같이 빈 

이미지가 위치할 수 있도록 순서를 조정하였다. 교체

된 검정색 빈 Image B는 Image Z'+2와 결합하여 

Image Z'+2의 뇌혈관 정보가 온전히 포함된 Image

Z"가 만들어지게 된다. 마찬가지로 Image B+1은 

Image Z'+3과 결합하여 Image Z"+1의 이미지가 생

성된다. z축을 기준으로 두 번째의 서브샘플링 과정

을 거치게 되면, 물리적으로 손상된 이미지는 제거되

고, 혈관의 정보를 온전히 가지고 있는 2,140개의 단

면 이미지가 데이터셋을 구성하게 된다.

두 번째 z축을 기준으로 서브샘플링 된 단면 이미

지는 x, y축을 기준으로 서브샘플링 단계를 한 번 
Fig. 5. Flow diagram of the proposed method.
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더 거치게 되고, 단면 이미지는 1,947 px × 1,512 px

크기로 작아진다. 데이터셋을 구성하는 2,140개의 단

면 이미지는 이미지 임계화 기법이 적용되어 혈관 

부분이 더욱 더 선명하게 보이는 이진화 된 단면 이

미지로 새롭게 생성 된다[12].

Junseok 등의 연구[12]에서 소개한 디지털 이미지 

프로세싱 기법을 활용하면 뇌의 단면 이미지는 이진

화 되어 혈관 부분만의 정보를 온전하게 포함하게 

된다. 본 논문에서는 컴퓨터 성능 제한에 따라 전체 

이미지 데이터셋을 한 번에 처리할 수 없는 문제가 

발생됨으로 인해 이진화 된 이미지 데이터셋을 균등

하게 10등분하여 뇌혈관에 대한 정보를 부분적으로 

분석하고 종합하였다. 이렇게 10등분 된 각각의 이미

지 데이터셋은 뇌혈관에 대한 정보를 포함하고 있으

며, 정량적인 분석 과정을 진행하기 위해 뇌혈관 네

트워크 구조의 3D 렌더링 및 혈관을 추적하는 단계

가 필요하다.

Vaa3D(3D Visualization-Assisted Analysis)[18]

소프트웨어는 최신 현미경 등을 사용하여 생성된 대

용량의 이미지 데이터셋을 3D, 4D 및 5D로 렌더링하

거나 이미지 데이터 객체의 특성을 분석하는데 활용

되는 오픈 소스로서 다양한 종류의 혈관 추적(trac-

ing) 플러그 인을 지원하는 기능을 가지고 있다. 본 

논문에서는 Vaa3D에서 지원하는 MOST(Micro Optical

Sectioning Tomography) 추적 플러그 인[17]을 활

Fig. 6. Replacement and reorder process, and 2nd Z-axis sub-sampling Coronal view (↑: Dorsan, ↓: Ventral). 

Fig. 7. A whole mouse brain divided into 10 parts. (←: 

Anterior,→: Posterior).
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용하여 뇌혈관의 3차원 중심 좌표(x, y, z), 반지름 

길이 및 중심 좌표 간 혈관의 연결 관계에 대한 정보

를 추출해 냈으며, 이러한 정보는 SWC 파일[19] 형

태로 저장하여 3D 렌더링 구현 및 뇌혈관 네트워크 

특성 분석에 활용되게 하였다.

위에서 제안한 기법을 활용하여 원본 이미지를 이

진화하고, 이진화 된 이미지에서 원하는 부분을 잘라

내어(crop) 3D로 렌더링하여 뇌 영역에서 뇌혈관이 

차지하는 부분을 정량적으로 측정할 수 있는 데이터

셋을 생성하였다. 뇌의 영역을 정량적으로 측정하는 

과정은 Junseok 등의 연구[20]에서 서술한 Convex

hull mask 기법을 활용하여 쥐 뇌의 이미지 단면에서 

뇌 영역만을 이진화하여 추출하는 방법을 사용하였

다. 이 기법은 Wookyung 등의 연구[21]에서 뇌 영역

만을 추출하기 위해 수동으로 진행된 단계를 자동화

하여 뇌 영역 마스크를 만들 수 있게 하였으며, Jun-

seok 등의 연구[20]에서는 단순히 뇌 영역 외부의 노

이즈를 제거하기 위해 뇌 영역 마스크가 사용되었다

면, 본 연구에서는 뇌 영역에서 뇌혈관이 차지하는 

부분을 측정하기 위해 뇌 영역만을 포함하는 마스크

가 활용되었다. 결국, 이진화 된 뇌 이미지 영역과 

이진화 된 뇌혈관 이미지 영역의 비율을 측정하여 

뇌의 영역에서 뇌혈관이 차지하는 부분을 정량적으

로 측정할 수 있게 되었다.

4. 실험 결과 

3장에서 기술한 기법을 통해 Fig. 7과 같이 쥐 전

체 뇌의 혈관 네트워크를 3D로 구현하였다(10 개 부

분을 구분하기 위해 적색과 청색 교차 사용). 비록,

컴퓨터 성능 문제로 뇌 전체 이미지를 10개 부분으로 

나누었지만, 결과적으로는 전체 뇌에서 연구자가 원

하는 부분의 이미지를 절단하여 뇌혈관 분포를 정량

적으로 측정할 수 있는 환경을 조성하게 되었다.

Fig. 8은 이미지 프로세싱의 결과로 생성된 이진

화 된 뇌 이미지의 한 단면을 보여주고 있으며, 뇌혈

관의 정량적 측정을 위해 데이터셋을 추출하는 과정

을 보여주는 그림으로 흰색 부분은 뇌혈관을 나타내

고 있다. 또한, Fig. 8은 Fig. 7의 6번째 영역이 시작하

는 한 단면으로 노란색 영역의 크기는 200 μm × 200

μm이고, 연속된 200개의 단면에서 동일한 부분에 대

해 노란색 영역과 같이 이미지를 잘라내면, 데이터셋

의 복셀 크기는 200 μm × 200 μm × 200 μm 가 되며 

해당 부분의 뇌혈관 부분을 정량적으로 측정할 수 

있다. 추가하여 뇌혈관의 정량적 측정을 위한 데이터

셋의 복셀 크기는 실험 상황과 목적에 따라 수정 가

능하며 연구자가 원하는 뇌 영역에 제약 없이 선택 

가능하게 하였다.

Table 1은 관련 연구들과 제안하는 방법 간 사용

되었던 샘플의 복셀 크기, 해상도 및 뇌혈관의 정량

적 측정 결과를 정리해 놓은 표이다. 뇌의 단면 이미

Table 1. Voxel and resolution size of the sample for each study

Research works Sample voxel size Resolution
Quantitative

measurement result

CLARITY[13] 504 μm × 504 μm × 886 μm 0.99 μm × 0.99 μm × 2.0 μm 0.8%

3Scan[16] 512 μm × 512 μm × 72 μm 0.7 μm × 0.7 μm × 5.0 μm
Forebrain: 1.07%,
cerebellum: 3.18%

3D BrainCV[17] 600 μm × 600 μm × 920 μm 0.4 μm × 0.35 μm × 1.0 μm 0.4∼ 1.6%

Proposed
method

200 μm × 200 μm × 200 μm
(Whole brain is available.)

0.6 μm × 0.7 μm × 1.0 μm 0.81%∼ 1.65%

Fig. 8. Cropped portion of each dataset. (200 µm×200 

µm).
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지 해상도는 대부분 1 μm 이하로 고해상도를 사용하

였지만, CLARITY[13], 3Scan[16], 그리고 3D Brain

CV[17] 연구들에서는 쥐 뇌의 한정된 부분에 대해서

만 뇌혈관의 정량적 분석을 제한적으로 실시하였으

며, 뇌혈관의 정량적 측정 결과는 0.8%에서 3.18%의 

분포를 보였다. 제안한 방법은 전체 쥐 뇌를 10개 부

분으로 나누고, 각각의 뇌혈관에 대한 정략적 측정 

결과 0.81%∼1.65%의 분표를 보였다. 이처럼 뇌혈관

에 대한 정량적 측정 결과가 차이를 보이는 이유는 

연구별로 뇌 이미지에 대해서 동일한 부분에 대한 

분석을 실시하지 않았기 때문으로 유추해 볼 수 있

다. 하지만, 전뇌 부분보다 소뇌 부분의 뇌혈관에 대

한 정략적 측정치가 높게 나타나는 것은 결과를 통해 

확인할 수 있다. 제안하는 방법을 사용하면 뇌의 영

역에 따라 뇌혈관의 분포에 대한 정량적 측정이 가능

하며 뇌의 부분별 뇌혈관의 정량적 측정을 전체 뇌에 

대한 간단하면서 빠르게 진행할 수 있고, 전체 뇌 영

역에 대한 뇌혈관의 정량적 측정 결과를 다른 연구와 

비교할 수 있는 기준을 제시하였다.

Table 2는 Fig. 6의 1영역에서부터 10 영역까지의 

뇌 영역에 대한 뇌혈관의 정량적 측정 결과를 분석한 

것으로, 기존 연구들[13,16,17]과는 다르게 전체 쥐 

뇌에 대한 뇌혈관의 정략적 측정을 진행하였으며, 필

요에 따라 원하는 부분에 대한 데이터셋 생성과 정량

적 측정도 가능하게 하였다.

5. 결  론

본 논문에서는 1 μm 이하의 고해상도에서 얻은 

쥐 전체 뇌의 단면 이미지를 활용하여 이미지 프로세

싱 기법을 통해 뇌혈관에 대한 정보만을 추출하고,

뇌 영역에서 뇌혈관이 차지하는 부분에 대한 전체 

및 부분적인 정량적 측정이 가능하게 하였다. 쥐 전

체 뇌에 대한 분석을 실시하기 위해 뇌를 10개 부분

으로 나누어 연구를 진행하였고, 제안하는 기법을 사

용하여 쥐 전체 뇌에 대한 뇌혈관 부분의 정량적 측

정을 진행하여 전체 뇌에서 10개의 부분별로 뇌혈관

이 차지하는 영역의 정량적 기준을 제시하였으며, 분

석을 필요로 하는 뇌의 일부분을 선택하여 뇌혈관의 

정량적 측정을 간단하면서도 빠르게 진행할 수 있었

다. 이것은 원본 뇌 단면 이미지의 크기를 두 단계의 

서브샘플링 기법과 이진화 과정을 통해 다루기 쉬운 

데이터셋으로 만들었으며, 전체 뇌 이미지를 10개 부

분으로 나눔으로써 연구자가 원하는 뇌 영역에 보다 

쉽게 접근할 수 있도록 하였기 때문에 가능했다.

또한, 기존 연구[13,16,17]에서는 한정된 부분에 대

해 제한적으로 정략적 측정이 이루어진 반면, 본 논

문에서 제안한 방법을 적용하면 연구자가 원하는 뇌 

영역에 대한 뇌혈관의 정량적 측정이 가능하다. 물

론, 연구마다 사용한 쥐의 종류가 다르거나 분석을 

위해 선택한 뇌의 부분에 따라 뇌혈관의 정량적 측정

값의 차이는 존재하지만, 전뇌 부분보다 소뇌 영역의 

뇌혈관에 대한 정략적 측정치가 높게 나타나는 단편

적인 특징을 살펴볼 수 있었다.

본 연구의 결과가 뇌혈관과 관련된 질환에 대한 

이해도를 높이고 신경과학 분야의 임상 연구에 활용

되기를 기대한다.
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