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1 はじめに

光学顕微鏡画像に基づき，染色体の種々の異常を視覚的

に診断する作業は，染色体異常に起因する疾病の予防や治

療，染色体異常を誘発する物質の判定試験などにおいて重

要な役割を果たす [1]．近年，染色体の視覚的診断に関す

る知見が深まり，その重要性が高まるにつれ，視覚的診断

に必須の処理である染色体画像解析（染色体領域の抽出・

同定）の自動化が以前にも増して強く求められている．対

象画像から個々の染色体領域を抽出し，各領域が何番の染

色体に対応するかを同定する手法については，多くの研究

が行われており，一部は製品化もなされている．しかし，

十分な精度が得られる手法は未だ実現されておらず，視覚

的診断に際しては，専門家による手作業で染色体領域の抽

出・同定が行われる場合が多い．

これに対し，筆者らは，1本の染色体領域を複数の部分

領域の連なりと見なし，部分領域を対象画像中で探索する

処理を順に繰り返すことで，染色体領域全体を高精度に抽

出・同定する手法を提案している [2]．本稿では，この提

案手法中，染色体の部分領域を探索する処理を効果的に実

現する方法の検討を行い，染色体画像を対象とした実験に

より，提案する部分領域探索手法の有効性を示す．

2 染色体画像解析

2.1 染色体画像解析の一般的手順

染色体は，遺伝情報を担う生体物質であり，ヒトの正

常な細胞核 1個には，常染色体 44本と性染色体 2本の計

46本が含まれる．常染色体は 22種類各 2本で構成され，

各々 1, 2, . . . , 22 の番号で区別される．性染色体は X，Y

で区別され，正常な女性は Xを 2本，正常な男性は Xと

Y を 1 本ずつ持つ．各染色体は，動原体と呼ばれる箇所

でくびれており，そこで短腕と長腕に二分される [1]．

染色体の視覚的診断には，染料により縞（バンド）を染

め出した染色体（細胞核 1個分）の光学顕微鏡画像が用い

られる（図 1 (a)）．染料としてギムザを使用する G 分染

法などの一般的な染色法を用いた場合，視覚的診断は，以

下の手順で作業が進められる [3]．

1. 対象画像から個々の染色体領域を抽出

2. 各領域が何番の染色体に対応するかを同定

3. 各領域の状態から染色体の異常を視覚的に診断

通常，まず，対象画像から個々の染色体領域を抽出し，
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次に，抽出した各領域の特徴に基づき，各々が何番の染色

体に対応するか同定を行う（図 1 (b)）．同じ番号の染色体

でも，その大きさや輝度値は，撮影条件や染色状態等によ

り変化するため，染色体領域の長さ，幅，輝度値は画像毎

に異なる（同じ画像中では，異なる番号の染色体でも領域

幅はほぼ一定となる）．これに対し，染色体領域の相対的

長さ，各領域での短腕と長腕の長さの比，各領域でのバン

ドの並び方（バンドパターン）は，異なる画像でも染色体

番号毎にほぼ一定となるため，染色体領域の同定には，こ

れらの特徴が用いられる [5]．同定結果に基づき，染色体

の本数が通常とは異なる数的異常の診断が行われる．さ

らに，同定された各領域のバンドパターンを観察すること

で，遺伝情報の欠失（一部のバンドが欠ける），重複（余

分なバンドが生じる），転座（バンドの位置が通常とは異

なる）など，染色体の構造異常が診断される．

2.2 染色体画像解析のための従来手法

対象画像から個々の染色体領域を抽出し，得られた各領

域が何番の染色体に対応するか同定を行う処理について

は，その重要性から種々の研究がなされている．

一般に，個々の染色体領域の抽出は，同定とは独立の前

処理として，対象画像に対する輝度値の 2 値化により行

われる [6–11]．画像中の染色体領域には，領域同士の重

なりや接触が生じる箇所，背景との区別が難しい箇所が存

在する．このため，単なる 2値化では，複数本の染色体が

連結した 1つの領域として抽出されたり，逆に，1本の染

色体が分離した複数の領域として抽出されたりする場合

があり，個々の染色体領域の正確な抽出は非常に困難であ

る．そこで，2値化の結果を分離・連結し個々の染色体領

域を決定するために，バンドパターン等の情報を用いる手

法が提案されている [12, 13]．しかし，この手法では，前

処理（抽出）の段階で，領域の特徴に基づく同定結果の一

部が必要になるという問題が生じる．

染色体領域の同定には，領域の相対的長さなどの特徴を

利用できるが，染色体番号を一意に決定するためには，各

領域のバンドパターンが特徴として必要となる．バンド

(a) (b)

図 1 (a)染色体画像（G分染法），(b)抽出・同定結果 [4]
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パターンに基づく手法では，多くの場合，染色体番号毎に

標準のバンドパターン（参照バンドパターン）を用意し，

抽出された領域のバンドパターン（領域の中心線に沿った

輝度値）と比較することで同定が行われる [7, 8]．その際，

染色体領域の大きさや輝度値は画像毎に異なるため，その

ままでは，各領域のバンドパターンと参照バンドパターン

とを正しく比較することができない．そこで，従来手法で

は，抽出された領域の長さの中央値に基づき画像毎に領域

長を正規化し，さらに，輝度値の平均・分散を領域毎に正

規化する方法がとられている [14]．しかし，これらの手

法では，個々の染色体領域の正確な抽出が事前に必要であ

り，他にも，1本の染色体領域内で長さや輝度値が局所的

に変動している場合への対応が困難という問題がある．

また，中心線の決定誤り，領域の重なり，構造異常など

により，見掛けの一部に異常が生じたバンドパターンで

は，領域全体（1本分）のバンドパターンを比較に用いる

と，正確な同定が行えない場合がある．そこで，染色体領

域の部分的特徴（特徴的な一部のバンドなど）のみを用い

同定を行う手法が提案されている [6, 9]．この手法では，

通常とは見掛けの異なるバンドの影響を抑えることが可

能となるものの，利用できる特徴自体が少なくなるため，

一般に，同定精度が低くなるという問題がある [8]．

3 提案手法における処理の流れ

前述のように，染色体画像を解析（抽出・同定）する従

来手法には，次の問題があった．

(P1) 前処理による染色体領域個々の正確な抽出が困難

(P2) 領域長や輝度値が変動した場合への対応が困難

(P3) バンドの見掛けに異常が生じた場合への対応が困難

これら従来手法の問題の解決を図り，染色体領域の高精度

な抽出・同定を実現するために，筆者らは，1本の染色体

領域を複数の部分領域の連なりと見なし，部分領域を対象

画像中で探索する処理を順に繰り返すことで，染色体領域

全体を抽出・同定する手法を提案している [2]．

提案手法では，抽出・同定を行う際のテンプレートと

して，図 2 に示すように，染色体番号毎に用意した参照

バンドパターンを各々複数の部分に分割したものを用い

る．以降，これを部分バンドパターン (lbp: local banding

pattern)と呼び，i番染色体のm番目の部分バンドパター

ンを lbp
(i)
m で表す．

まず，部分バンドパターンを 1 つ選択し，図 3 に示す

ように，これをテンプレートに用い，類似する箇所（部分

領域）を対象画像中で探索する．テンプレート lbp
(i)
m に類

似する部分領域を検出した場合，次に，その近傍に探索範

囲を設定し，隣接するテンプレート lbp
(i)
m−1, lbp

(i)
m+1 に類

似する部分領域を探索する．この反復により，最初に検出

した箇所を起点に，隣接部分バンドパターンに類似する部

分領域を順に探索し，1本の染色体領域全体を芋蔓式に抽

出・同定する．

以上のアプローチにより，提案手法では，従来手法の問

題 (P1)∼(P3)に対し，次の対応を図る．
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図 2 参照バンドパターンと部分バンドパターン (lbp)
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図 3 部分領域の探索による染色体画像解析

(S1) 部分領域単位で抽出と同定を同時に実行

部分領域の探索・探索範囲の設定を繰り返すことで，

直前の探索結果を利用しながら，部分領域単位で抽出

と同定を同時に（個々の染色体領域を事前に抽出する

ことなく）実行．

(S2) 部分領域単位で領域長・輝度値を補正

部分領域を探索する際，部分領域単位で領域長・輝度

値を補正することで，個々の染色体領域を事前に抽出

することなく，領域長・輝度値の変動に対応．

(S3) 信頼できる部分領域の特徴を統合し利用

探索に失敗した部分領域を，通常とは見掛けの異なる

バンドが生じている箇所として除き，残りの部分領

域の特徴を統合し利用することで，高精度な同定を

実現．

4 染色体画像中の部分領域探索手法

前節で述べた提案手法の抽出・同定精度は，対象画像

中での部分領域探索精度に大きく左右される．本節では，

lbpをテンプレートに用い，対象画像中の部分領域を効果

的に探索する手法について説明する．以下では，探索を行

う対象画像を IS で，参照バンドパターン（及び lbp）の作

成に用いる参照画像を IR で表す．また，IS, IR の各々を

輝度値で 2 値化し，染色体領域を大まかに求めた画像を

BS, BR で表す．

4.1 lbpの大きさの補正

テンプレートとなる lbpは，前述の通り，染色体番号毎

に用意した参照バンドパターンを分割し作成する．N 枚

の参照画像 IRn (n = 1, 2, . . . , N)から参照バンドパター
ンを作成するためには，まず，各 IRn から個々の染色体

領域を抽出し，図 2に示すように，各領域で中心線を決定
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する．中心線上の各点で，中心線に直交する方向での輝度

値の平均を求め，これを領域のバンドパターンとして用

いる．次に，染色体番号毎に，バンドパターンの長さを揃

え，各点での輝度値の平均を求めることにより参照バンド

パターンを作成する．

提案手法では，部分領域の探索を行う際，IS 中の染色体

領域の大きさへ lbpの大きさを対応させるために，IS中で

の染色体領域の幅の最頻値と長さの総和に基づき，lbpの

大きさの補正を行う．まず，BR と BS の各々で，領域の

総面積（総画素数）AR, AS と領域幅の最頻値 wR, wS を

求める．染色体領域の幅が各画像中で一定と仮定すれば，

染色体領域の長さの総和は，個々の染色体領域を抽出する

ことなく，各々 LR = AR/wR, LS = AS/wS で推定でき

る [15]．そこで，提案手法では，lbpの幅 V として wS を

用い，長さ U として，lbpの元の長さを LS/LR 倍したも

のを用いる．

4.2 部分領域の探索

染色体の部分領域を探索する際には，IS 中で領域と判

定された各箇所（BS から決定）にテンプレートである

lbp の原点を設定し，lbp と IS との輝度値の差の 2 乗平

均 (MSE: mean-squared-error)を求め，MSEが小さい順に

最大 k 箇所を lbp に対応する部分領域の候補として選択

する．

図 4 (a) に示すように，lbp（長さ U，幅 V）の原点

(u, v) = (0, 0)が IS 中の (x, y)に位置する場合，lbpを回

転させながら次式により各 θ で e2(x, y)を求め，e2(x, y)
が最小となる θ での値を (x, y)でのMSEとする．

e2(x, y) =
1

UV

(
E2

c (x, y) + E2
b(x, y)

)
(1)

E2
c (x, y) =

∑
(u,v)∈Oc

(αIS(x′, y′) + β − lbp(u, v))2 (2)

E2
b(x, y) =

∑
(u,v)∈Ob

(IS(x′, y′) − lbp(u, v))2 (3)

x′ = x + u cos θ − v sin θ (4)

y′ = y + u sin θ + v cos θ (5)

各 θ では，図 4 (b) に示すように，lbp の各箇所 (u, v)
が，IS 中の領域と重なる箇所 Oc であるか，背景と重な

る箇所 Ob であるかを BS から決定し，各々で別々に得ら

れた輝度値の差の 2 乗和 E2
c (x, y), E2

b(x, y) から，式 (1)

により e2(x, y) を求める．E2
c (x, y) を Oc で求める際に

は，染色体領域の輝度値の変動による影響を軽減するた

x

y

subject image: IS
0

template: lbp

V

U

v

u

0

θ

(x, y)

(a)

x

y

subject image: IS
0

template: lbp

Ob
overlap with
background

overlap with
chromosome
regions

Oc

(x, y)

chromosome region 

(b)

図 4 (a)対象画像 IS 中のテンプレート lbp，(b)領域に
重なる lbpの箇所 Oc と背景に重なる lbpの箇所 Ob

め，式 (2)に示すように，IS 中の輝度値を部分領域単位で

補正する．具体的には，式 (6), (7)で得られる α, β を用い

た線形変換を行い，各 x, y, θ の組に対しE2
c (x, y)の最小

化を図る（式 (6), (7)中，|Oc|は，Oc の画素数を表す）．

α =

|Oc|
∑

(u,v)∈Oc

IS(x′, y′)lbp(u, v)

−
∑

(u,v)∈Oc

IS(x′, y′)
∑

(u,v)∈Oc

lbp(u, v)

|Oc|
∑

(u,v)∈Oc

I2
S(x′, y′) −

⎛
⎝ ∑

(u,v)∈Oc

IS(x′, y′)

⎞
⎠

2 (6)

β =
1

|Oc|

⎛
⎝ ∑

(u,v)∈Oc

lbp(u, v) − α
∑

(u,v)∈Oc

IS(x′, y′)

⎞
⎠ (7)

E2
b(x, y)を Ob で求める際は，IS 中の輝度値をOc と同様

に補正すると，lbpが染色体領域から大きくはみ出してい

る場合でも MSEが小さくなり，lbpに対応すると誤って

判定される箇所が増加する．そのため，Ob では，式 (3)

に示すように，輝度値を補正しない．

4.3 部分領域の探索に適した lbpの選択

参照バンドパターンを分割し作成した lbpは，その分割

位置・長さにより，部分領域探索に用いた場合の効果が異

なる．バンドパターン中の特徴的（染色体領域の他の箇所

との区別が容易）な箇所をテンプレートとして求める手

法としては，Lockwoodらが，対応箇所以外との相関が小

さいものを有効なテンプレートとして選択する手法を提

案している [16]．しかし，この選択手法は，染色体の模式

図（標準的なバンドパターンを 2値で描いた図）を対象と

したものであり，個々の染色体領域における特徴量（領域

長，輝度値）の変動を考慮していない．

そこで，本稿では，実際の染色体画像を対象に，個々の

染色体領域における特徴量の変動も考慮した lbp 選択手

法を提案する．提案手法では，各 IRn から得られたバン

ドパターン（屈曲を除き直線状に補正したもの）を対象

に，各 lbpをテンプレートとして用いた場合に探索を誤る

頻度を推定し，誤りが少ない lbpを部分領域の探索に有効

なテンプレートとして選択する．具体的には，まず，lbp

との MSE e2 を，全 IRn から得られた全バンドパターン

（数的異常が無い N 枚の IRn を用いた場合は 46× N 本

のバンドパターン）の全箇所で計算し，正解箇所（当該

lbpに対応する部分領域）でのMSEの頻度分布 fc(e2)と
正解箇所以外での頻度分布 fi(e2) を求め正規分布で近似
する．多くの場合，両者は図 5 に示すような関係となる

ため，fc(e2
b) = fi(e2

b)となる e2
b を決定し，式 (8)で得ら

MSE e2

Fr
eq

ue
nc

y
f c,

f i fi (e
2)

fc (e2)

e2
b

Fe

図 5 MSE e2 の頻度分布
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れる Fe（図 5中の斜線部分の面積）を正解箇所の探索を

誤る頻度の推定値として用いる．

Fe =
∫ e2

b

0

fi(t) dt +
∫ ∞

e2
b

fc(t) dt (8)

実際の画像中での染色体領域は屈曲しているため，部分

領域の探索を行う際には，ほとんどの場合，テンプレート

として用いた lbpの一部が染色体領域からはみ出し，背景

と重なる箇所 Ob が生じることになる．Oc, Ob の画素数

|Oc|, |Ob|は，対象とする IS，あるいは，その中での箇所

により変化するものの，各 IS での平均 |Oc|, |Ob|は，用
いる lbpと同じ長さ・幅のマスクにより IS を 2値化した

BS を走査すれば求めることができる．そこで，各 lbpに

対する Fe を計算する際，対象とする IS 毎に |Oc|, |Ob|を
求め，MSE の頻度分布を補正することを考える．具体的

には，次式で補正したMSE e′2 の頻度分布から Fe を計算

する．

e′2 =
|Oc|e2 + |Ob|e2

0

|Oc| + |Ob| (9)

ここで，e2は，Ob が生じない場合のMSE（屈曲を除き直

線状に補正したバンドパターンと lbpとの MSE）を，e2
0

は，背景と lbpとのMSEを各々表す．

5 実験

本節では，提案する部分領域探索手法の有効性を検証す

るために行った実験について述べる．

5.1 実験に用いた染色体画像

実験には，ZooWebと The Wisconsin State Laboratory of

Hygiene により公開されている染色体画像を用いた [4]．

この画像には，原画像と共に，抽出・同定結果の画像も含

まれており，今回は，提案手法による部分領域探索結果の

評価を行うために，抽出・同定結果の画像を実験に使用し

た（原画像に対しては，各領域の染色体番号が与えられて

いないため，探索結果の正誤判定が困難となる）．

実験に使用した画像は計 38枚（数的異常，構造異常を

生じている例を含む）で，画像サイズは 768× 576画素で
ある．これら 38枚の画像を 19枚ずつ 2つのセット A, B

に分割し，参照バンドパターンの作成と部分領域の探索に

交互に用い実験を行った．A には合計 878 本の染色体領

域が，Bには合計 889本の染色体領域が含まれている．

実験に際しては，各画像を輝度値で 2値化し，画像中の

領域箇所の決定，及び，染色体領域幅の推定と染色体領域

長の総和の推定に用いた．また，各画像中，領域と判定さ

れた箇所での輝度値の平均と分散が一定となるよう正規

化を行った．さらに，画像中の全染色体領域で中心線を決

定し，参照バンドパターンの作成と探索結果の評価に使用

した．中心線の抽出には文献 [10]の手法を用いたが，全

ての染色体領域で中心線を自動的に決定することは困難

であったため（自動的に決定できたのは 7 割程度であっ

た），自動抽出に失敗した場合は手動で中心線を決定した．

図 6に，実験に用いた染色体画像，2値化した画像，各染

色体領域で決定された中心線，実験に用いた参照バンドパ

ターンの例を各々示す．

5.2 評価方法

探索結果として得られた部分領域候補の正誤判定を行

う際は，まず，正解箇所として，テンプレートである lbp

に対応する範囲を当該染色体領域の中心線上で決定し，始

点と終点を結ぶベクトル cre − crs を求める．図 7に示す

ように，部分領域候補が正解箇所の中心線を 60%以上覆

い，かつ，始点と終点を結ぶベクトル sce − scs とベクト

ル cre − crs とのなす角が 90◦ 未満の場合を正解（探索成
功）とし，それ以外の場合を誤り（探索失敗）とした．

探索精度の評価には，次式で定義される再現率 R（Re-

call）と適合率 P（Precision）を用いた．Rは，全正解箇

所に対する探索成功箇所の割合を，P は，全部分領域候補

に対する探索成功箇所の割合を表している．

R = |C ∩ D|/|C| (10)

P = |C ∩ D|/|D| (11)

ここで，C は，探索対象画像 IS での正解箇所の集合を，

D は，探索結果として IS で得られた部分領域候補の

集合を，D ∩ C は，探索成功箇所の集合を表す．また，

|C|, |D|, |D ∩ C|は，各々 C, D, D ∩ C の箇所数を表す．

5.3 実験結果

まず，4.2節で述べた提案手法（部分領域探索手法）の

効果を検証するために，以下の値に基づき部分領域を探索

(a) (b)

(c)

 1
 2
 3
 4
 5
 6
 7
 8
 9
10
11
12
13
14
15
16
17
18
19
20
21
22
 X
 Y

(d)

図 6 (a)実験に用いた染色体画像の例，(b) 2値化した
画像，(c)各染色体領域で決定された中心線，(d)実験に
用いた参照バンドパターンの例

medial axis

cre

crs

sce

scs

chromosome region 

subregion candidate

図 7 部分領域探索結果の正誤判定
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図 8 順位 k を変化させた場合の再現率 R と適合率 P

（部分領域探索手法の比較）

する実験を行った．

(a) IS 中の各箇所と lbpとの相関

(b) IS 中の各箇所と lbpとのMSE（輝度値補正なし）

(c) IS中の各箇所と lbpとのMSE（Oc, Obで輝度値補正）

(d) IS 中の各箇所と lbp との MSE（Oc でのみ輝度値補

正，提案手法）

探索に用いるテンプレートは，参照バンドパターンから箇

所・長さを変化させて多数の lbpを作成し，その中から以

下の方法により選択した．

• 上記 (a)の場合は，各 lbpについて，全参照バンドパ

ターンを対象に，対応箇所以外での相関の最大値を求

め，染色体番号毎に，相関の最大値が小さい順に 3つ

の lbpを選択．

• 上記 (b)∼(d)の場合は，各 lbpについて，全参照バン

ドパターンを対象に，対応箇所以外でのMSEの最小

値を求め，染色体番号毎に，MSEの最小値が大きい

順に 3 つの lbp を選択．なお，MSE を求める際は，

部分領域を探索する場合と同様に (b)∼(d)各々の方法

で輝度値を補正した（参照バンドパターンは，屈曲が

除かれ直線状に補正されているため，lbpのとのMSE

を求める際に Ob は生じない．従って，(c) と (d) で

は同じ lbpがテンプレートとして選択される）．

各 IS での探索結果は，各テンプレートについて，(a)の場

合は相関の降順，(b)∼(d) の場合は MSE の昇順に上位 k

位以内の部分領域候補を式 (10), (11)中のDに，その中の

探索成功箇所を C ∩Dに用いた．なお，探索に際しては，

4.1節で述べた手法により，lbpの大きさの補正を行った．

染色体番号毎に 3つテンプレートを用い各 IS で探索を行

うため，(a)∼(d) 各々で |C| = (878 + 889) × 3 = 5301，
|D| = 38 × 24 × 3 × k = 2736kとなる．

順位 k を 1 から 50 の範囲で変化させてD を求め，R

の平均と P の平均を横軸と縦軸に各々プロットした結果

を図 8に示す．この結果から，(a)に比べ，(b), (c), (d) で

は，R, P 共に値が向上していることが分る．これは，(a)

では，テンプレートが染色体領域から大きくはみ出して重
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(e)  (d) with lbp selected by Fe

(f)  (d) with lbp selected by modified Fe

図 9 順位 k を変化させた場合の再現率 R と適合率 P

（lbp選択手法の比較）

図 10 部分領域探索結果の例（(e) により得られた正解
箇所，k = 2）

なっている箇所でも相関が大きくなり，部分領域候補と

誤って選択される例が多かったためである．また，各画像

中，領域と判定された箇所での輝度値の平均と分散が一

定となるよう正規化を行っているにもかかわらず，(b)に

比べ，(c), (d)で R, P 共に値が向上していることから，IS

中の輝度値を部分領域単位で補正した効果が確認できる．

さらに，(c)よりも高い R, P の値が (d)で得られており，

このことは，IS 中の領域箇所 Oc でのみ輝度値の補正を

行う提案手法の有効性を示していると考えられる．

次に，4.3で述べた提案手法 (lbpの選択手法)により，探

索誤り頻度の推定値 Fe に基づき選択された lbpで部分領

域の探索を行った結果を図 9に示す．図 9中の (d)は，先

の実験（図 8）での (d)と同じものであり，(e)は，各染色

体番号に対し Fe が小さい順に 3つの lbpをテンプレート

として選択し，(d)と同様の手法で部分領域を探索した結

果である．この結果から，(d)に比べ，(e)では R, P 共に

値が向上していることが確認でき，これは，Fe に基づき

lbp を選択する提案手法の有効性を示すものである．(e)

で得られた部分領域探索結果の例を図 10に示す．この図

では，k = 2の場合の探索成功箇所（上位 2位以内の部分

領域候補で正解のもの）を黒い矩形で表し，対象画像 IS

を 2値化した BS に重ね表示している．さらに，lbpの一
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部が染色体領域からはみ出す場合（背景と重なる箇所 Ob

が生じる場合）を考慮し，補正した e′2 の頻度分布から求
めた Fe に基づき，各染色体番号に対し 3つの lbpをテン

プレートとして選択し，(d)と同様の手法で部分領域を探

索した結果を図 9 (f) に示す．この結果から，(e)に比べ，

(f)では，k ≥ 2の場合，R, P 共に値が向上していること

が確認できる．これは，lbpを選択する際，Ob による影

響を考慮した効果を表すものと考えられる．

なお，1つの lbpをテンプレートに用い，1枚の IS 中で

部分領域探索を行う際に要する処理時間は，IS 中で染色

体領域と判断された箇所の面積（画素数），大きさを補正

後の lbpの長さ・幅，探索の実装方法（lbpを回転する際

の単位回転角の設定）などの要因により異なる．今回行っ

た実験の例では，いずれの場合も数秒程度を処理（1つの

lbpで 1枚の IS を探索）に要している．

6 おわりに

本稿では，部分バンドパターン（lbp）をテンプレート

に用い，染色体画像中で部分領域を効果的に探索する手法

（部分領域の探索手法，及び，探索に適した lbpの選択手

法）を提案し，さらに，染色体画像を対象にした部分領域

探索実験によりその効果を確認した．

今後は，実用的な染色体画像解析手法の実現を目指し，

以下の追加実験，検討を進める予定である．

• 今回の実験では，探索精度の評価が容易という理由か
ら，各染色体領域が整列された状態の画像を対象に用

いている．従って，今後は，図 1 (a)に示した画像の

ように，各染色体領域が抽出・同定される前の原画像

を対象とした評価実験を行い，提案手法の効果に関す

るより詳細な検討を行う予定である．

• 今回提案した lbpの選択手法は，個々の染色体領域に

おける領域長や輝度値の変動を考慮したものとなっ

ている．しかし，染色体領域の屈曲や重なり等につい

ては十分考慮されていないため，今回の提案手法を，

これらの影響を考慮に入れたものに拡張する必要が

ある．

• また，1 枚の対象画像に含まれる全染色体領域を抽

出・同定するためには，各染色体領域に対し少なくと

も 1 つの部分領域を探索の起点として決定する必要

がある．この要件を満たすために必要な lbp の条件

（各染色体番号当り何個の lbpをテンプレートとして

用意し，上位何位以内の探索結果を部分領域候補とし

て選択するか）について検討を進める必要がある．
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