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1.序論 

顕微鏡技術の発展により，生きている細胞の中身を

観察するライブセルイメージングは近年急速に進め

られている[11]-[13]．特に，細胞内の物質輸送経路の

解明は，病態の理解に向けて非常に重要な分野の一つ

である．しかし，現状では細胞内画像処理のための認

識法はほとんどなく，人間が手動で計数したり，追跡

したりしている．これは肉体的にも精神的にもつらい

作業であり，自動化が望まれている．もし自動化がで

きれば大量のデータを処理することができる上，人の

主観が入らない客観的な結果が得られるため，病態の

解明につながると期待される．そこで本論文ではこれ

まで培われてきたパターン認識技術を用いてメラノ

ソーム[1][2]とよばれるメラニン細胞内の細胞内小器

官の追跡を行う．ここでメラニン細胞はメラニン色素

を合成し，合成したメラニン色素をメラノソームと呼

ばれる細胞膜に貯蔵し，細胞内に輸送される．この輸

送される際に障害が発生し，適切に輸送されない場合，

ヒトやマウスの色素異常を引き起こすことが知られ

ている．従って，病態発症の理解という観点からメラ

ノソームの解析は重要である． 

このメラノソームは図１，2 に示すような黒色の粒

子であり，濃淡画像内に存在する周囲と違いの少ない

粒子を追跡する方法が必要になる．したがって，この

メラノソームの追跡法を完成することができれば，

様々な種類の細胞にも応用できる可能性があり，医療

分野における発展につながることができる．また，人

では扱うことができないほどの大量のデータを瞬時

に処理できると期待されている． 

従来研究が存在しないため，本論文では試験的に物

体認識において有効性が報告されている Scale - 

Invariant Feature Transform(SIFT)[3]を利用して

メラノソームの候補点を検出する．しかし，明視野顕

微鏡画像に SIFT を適用した場合，メラノソームが小

さいため，メラノソームの中心に記述子を検出できな

いことがある．これを解消するため，メラノソームの

候補点を検出する際に Lanczos リサンプリング[4][5]

を用いて明視野顕微鏡画像を拡大してから SIFT に

よる特徴点検出を行った．また，メラノソームの黒色

である特性を利用し，顕微鏡画像を輝度値の 2 値化処

理を行い，メラノソーム上にある記述子のみを利用す

る削減処理を行った．また，メラノソームは図 1，2

に示すように非常に密集しているため，次の時刻にお

ける移動領域をある程度予測可能である．予測範囲内

の候補から Bayes の事後確率を計算し，事後確率が

最大となる位置を追跡する． しかし，SIFT による

メラノソーム候補の検出では同じ場所に複数の特徴

点が検出されることがある．そこで，同じ場所に存在

する複数の特徴点の各々において Bayes の事後確率

を計算し，その確率を和や積により結合した． 

正常なメラノサイト及び Griscelli 症候群メラノサ

イトにおけるメラノソームの追跡実験を行ったとこ

ろ，時刻 t-1 に正解を与えて時刻 t で正しく追跡でき

た場合の平均追跡率が最も高い方法は移動領域の予

測と確率の和を用いた方法であり，平均追跡率は

94.9％であった．また，最初の１枚だけ正解を与えて

追跡させた場合の平均追跡率が最も高い方法は移動†（学) 名城大学 理工学部 電気電子工学科 

FIT2011（第 10 回情報科学技術フォーラム）

Copyright © 2011 by Information Processing Society of Japan and
The Instiute of Electronics, Information and Communication Engineers
All rights reserved.

 1

RA-001

(第1分冊)



Lanczos リサンプリングによる画像拡大 

Bayes の定理を用いた位置推定 

輝度値の 2 値化処理による 

SIFT 記述子の削減処理 

SIFT による記述子検出 

移動領域の予測 

現在の時刻 t の推定位置 

領域の予測と確率の和か積を用いた方法であり，平均

追跡率は 72.4％であった． 

本論文では，2 節で提案手法の詳細について説明し，

3 節で評価実験の結果を示す．最後に結論と今後の課

題を 4 節で述べる． 

2.提案手法 

 本章では提案手法の詳細について説明する．まず，

提案手法の流れを図を用いて説明する． 提案手法の

流れは図 3 のようになる．メラノソームを追跡するた

めにはメラノソームの候補となる候補点とその特徴

量が必要である．そこで，今回は物体認識等で有効性

が報告されている SIFT を利用する． SIFT を用いて

候補点を検出し，SIFT 記述子により特徴量を抽出す

る．そして SIFT により検出されたメラノソーム候補

点と SIFT 特徴を利用し， SIFT 特徴点の時相間での

マッチングを計算し，Bayes の定理を用いて時刻 t

で最も確率が高い位置  を推定する． 

しかし，元の画像ではメラノソームの中心に SIFT

による候補点が検出されないことがあるため， Lan- 

czos リサンプリングにより拡大した後に SIFT を用

いて候補点を検出し，SIFT 記述子により特徴量を抽

出する．しかし，画像拡大後に，SIFT により候補点

を検出した場合，メラノソーム以外の領域で候補点が

検出されることがある．そこで，メラノソームが黒色

であることを利用して画像を輝度値で２値化し，メラ

ノソーム以外の SIFT 候補点の削減処理を行ってい

る．実験ではこれらの処理を行うことにより追跡率が

向上した．さらに追跡率を向上させるために，本論文

で提案する移動領域の予測を取り入れた追跡率を評

価する．  

 以下に手法の概略を説明する．まず，2.1節でSIFT，

2.2節ではLanczos法を用いた画像の拡大法について

説明する．また，2.3 節では輝度値の 2 値化画像によ

る SIFT 記述子の削減， 2.4 節では Bayes の定理を

用いた追跡，2.5 節では追跡対象の移動領域の予測に

ついて説明する． 

 

2.1 Scale-Invariant Feature Transform 

SIFT[3]は特徴点の検出と特徴量の記述を行うアル

ゴリズムである． 検出した特徴点から，画像の回転，

スケール変化，照明変化等に頑健な特徴量を抽出する．

物体認識において有効性が報告されているため，これ

を用いてメラノソームの候補を検出し，SIFT 記述子

を特徴量として利用した． 

2.2 Lanczos リサンプリングを用いた画像の拡大法 

 Lanczos リサンプリングは画像の拡大縮小に有効

な方法である．Lanczos カーネルは２つの sinc 関数

で構成され，以下の式が与えられる． 

L( ) = {
sinc( )sinc (

 

a
)      − a <  <      

1                                =  
                                        otherwise  

 (1) 

図 2 Griscelli症候群 図 1 正常 

図 3 提案手法の流れ 
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図 4 2 値化画像の例 

図 5 特徴点削除前 図 6 特徴点削除後 

ここでsinc関数は
sin (π  )

π 
である．また，aはカーネル

の大きさを決めるため，一般には2または3の値をと

る．aより大きい所は０とし， =  の時は1とする[15]．

今回はより鮮明な拡大画像が得られるa=3の時の

Lanczosカーネルを利用する．上式(1)を整理すること

により以下の式を得ることができる． 

 

 

また，画像用の２次元のLanczosカーネルは単純に

１次元カーネルの積で表せるので，ある任意の点

( 0  0)における拡大縮小の際の補間値は，Lanczosカ

ーネルを用いて以下の式のように計算できる． 

Î( 0  0) = ∑ ∑ I(i j)L( 0 − i)L( 0 − j)   (3)

  +a

    −a

  +a

i   −a

 

2.3 2 値化画像を用いた SIFT 記述子の削減 

 今回追跡対象とするメラノソームは黒色である．そ

のため，２値化画像を用いることにより真のメラノソ

ーム候補点以外の点を削除することができる．不要な

候補を削除することにより，さらなる追跡精度の向上

が期待できる． 

 閾値をθとしたとき，濃淡画像 (   )の閾値による

2 値化は以下の式で表される． 

 (   )＝{
1       (   )  θ

        (   )  θ
          (4) 

この閾値選択は精度に影響を与える．そこで今回は，

以下のように閾値を選択し，その値を全ての実験で用

いた． 

学習及びテスト画像とは別のパラメータ推定用メラ

ノソーム 12 種類に対して閾値を変化させながら追跡

を行い，その精度を評価した．閾値はそれぞれ

128,150,170 の 3 種類を選択したところ，閾値 150

の時の正解率が最も高いことが分かった．そこで今回

の実験では閾値を 150 に固定して行った．この閾値

を用いて 2 値化した画像を図 4 に示す．この画像を

用いて SIFT 特徴の削減を行う前と後の画像を図 5，

6 に示す．削減前に比べ，削減後はメラノソーム以外

の SIFT 記述子が削減されていることがわかる． 

2.4 Bayes の定理を用いた追跡 

SIFT により検出される記述子の位置とその位置に

おける 128 次元の SIFT 特徴量が得られる．従って，

SIFT 特徴  を入力した時の位置  における事後確率

を計算すれば良い．本論文では時刻 1 から t までの観

測値  =        が得られた時の事後確率 (  |  )を

推定する．この式は以下のようになる． 

 (  |  ) =
p(  |     − )p(  |  − )

p(  |  − )
         ( ) 

ここで，p(  |     − )は       − に依存しないと仮

定すると，p(  |     − )と書ける．また，p(  |  − )は

前の時刻の事後確率と遷移確率を用いて次のように

書くことができる． 

p(  |  − ) = ∫p(  |  − ) p(  − |  − )   −       ( ) 

従って事後確率は以下のように書くことができる

[10][11]． 

 (  |  )

=
p(  |     − ) ∫ p(  |  − ) p(  − |  − )   − 

p(  |  − )
    ( ) 

式(7)において，  を推定位置，  を観測値，  − を

時刻 t-1 における追跡メラノソームの観測値とする． 

これが最大となる位置を追跡すればよい．また，

sinc( )sinc (
 

a
) =

asin (π )sin (
π 
a
)

π   
 

(2) 
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図 8 移動領域予測モデル 図 7 2 値化画像 

p(  |  − )は事後確率 (  |  )の合計が１となること

を保証するための単なる正規化係数であり，これを省

略しても事後確率の最大値は変わらないので実際に

は計算しなくても良い．次節以降で条件付確率と遷移

確率について詳しく説明する． 

2.4.1 条件付確率 

 本論文では，推定位置  における条件付確率を正

規分布で表す． 

p(  |     − ) =
1

√ π 
e p {−

‖  −   − ‖
 

   
}        ( )  

式(8)の  は時刻tの位置  における128次元のSIFT

記述子である．また，  − は時刻t-1における128次元

のSIFT記述子である．  

2.4.2 遷移確率 

 時間tにおける追跡対象の座標を  = (w  h )
 とす

る．時刻 t - 1における追跡対象の座標を   − = 

(w −  h − )とした時，遷移確率を以下のように座標間

の移動量の正規分布としてモデル化できる． 

p(  |  − )

=
1

√ π 
e p {−

√(w − w − )
  (h − h − )

 

   
}       ( )  

ここでσは分散である．この式を用いることにより，

遠く離れた所への遷移確率は小さくなるので，移動範

囲の制限を行うことができる．  

2.5 移動領域の予測 

 図7は明視野顕微鏡画像を2値化した画像である．

この画像においてメラノソームは黒色で表現され，メ

ラノソームが存在しない領域は白色で表現される．図

7の丸で囲まれたメラノソームを追跡対象とした場合，

他のメラノソームが移動せず，衝突を行わないと仮定

すると，追跡対象のメラノソームが次の時刻に移動で

きる領域が図8のように限定できる．図8では移動可

能領域を白色で表現し，移動不可能領域は灰色で表し

ている．これにより，誤追跡を軽減させ，かつ処理数

を減らすことができる． 

 

 

3.評価実験 

今回，パラメータ推定用テスト画像として精密工学

会画像応用技術専門委員会[14]御提供の Griscelli 症

候群メラノサイトにおける 13 個のメラノソームと,

正常なメラノサイトにおける 31 個のメラノソームの

計 44 個の追跡率の平均を評価した．それぞれのメラ

ノソームには専門家による正解座標が付与されてお

り，この正解座標を評価に用いる．  

追跡率の評価は時刻t-1で正解を与えた時に時刻t

で正しく追跡できるかを評価した場合（これを各時刻

に正解を与えた場合と称する）及び，時刻 0のみに正

解を与え，時刻 tで正しく追跡できるかを評価した場

合（これを最初だけ正解を与えた場合と称する）で行

った．ただし，今回の実験では提案手法の最も単純な

場合である前の時刻 t-1において最大の事後確率を持

つ追跡位置の確率だけを１とし，それ以外の場所の確

率を 0 として追跡を行った．つまり時刻毎の追跡を連

続で行うことに等しい．各時刻に正解を与えた場合の

追跡率の結果を表 3，最初のみ正解を与えた場合の追

跡率の結果を表 4に示す．  

表 3 の平均追跡率から移動領域の予測を用いるこ

とにより追跡率が向上することがわかる．この結果か

ら本論文で提案した移動領域予測モデル内でメラノ

ソームが移動していると考えられる．  

 表 4 の平均追跡率からやはり移動領域の予測を取

り入れた手法の制度が高いことがわかる．これは，時

刻 t-1 で正解を与えた場合と同様に，メラノソームの

運動範囲は本論文で提案した移動領域の予測モデル

内であることを表している． 
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 移動領域予測なし 移動領域予測あり 

 積 和 積 和 

Griscelli 93.2% 93.6% 95.2% 95.6% 

正常 93.9% 93.9% 94.6% 94.6% 

全体平均 93.7% 93.8% 94.8% 94.9% 

 

 移動領域予測なし 移動領域予測あり 

 積 和 積 和 

Griscelli 67.6% 67.6% 68.0% 68.0% 

正常 69.5% 69.5% 74.2% 74.2% 

全体平均 69.0% 69.0% 72.4% 72.4% 

 

表 4 最初のみ正解を与えた場合 

表 3 各時刻で正解を与えた場合 しかし，時刻 t-1 で正解を与えた時に時刻 tで正し

く追跡できるかを評価した場合に比べて時刻 0のみ

に正解を与え，時刻 tで正しく追跡できるかを評価し

た場合では追跡率が低下することが結果で示されて

いる．これは，最初のみ正解を与えているため，追跡

対象を 1 度間違えてしまった場合，間違えた対象を追

跡してしまい，追跡率が低下してしまうからである．

追跡失敗の原因となっているのが，SIFT による特徴

点検出と，SIFT 記述子削減処理を行った際に発生す

る問題であると考えられる．まず，SIFT の特徴点検

出における問題点だが，Lanczos リサンプリングを用

いて画像を拡大することにより，SIFT 特徴点をより

正確に検出させることが可能となった．しかし，追跡

対象のメラノソームが SIFT により検出されなかっ

たものがありった．これが原因で追跡率が低下してい

るものがある． 

もうひとつの問題である SIFT 記述子の削減処理

だが，今回は 2 値化処理を行う際に閾値選択として

128，150，170 の 3 つの閾値からパラメータ推定用

のメラノソームの追跡率を評価し，最も追跡率の高い

150 を選択した．しかし，この閾値が評価用のメラノ

ソームには不適切であった．閾値を下回ってしまった

追跡対象のメラノソームの SIFT 記述子を削減して

しまったことが，追跡失敗の原因である．これらの問

題を解決するために，別の特徴点検出法を利用するこ

とも検討しなければならない．また，閾値の問題に関

しては，各画像毎に閾値を自動で選択することにより

追跡対象上に存在する記述子の誤削減処理を行わせ

ないようにする必要がある． 

4. 結論 

 SIFT特徴とBayesの事後確率を用いたメラノソー

ムを追跡する手法を提案した．画像拡大処理後に

SIFT を適用してメラノソームの候補点と特徴量を抽

出し，輝度値の 2 値化処理を用いてメラノソーム以外

の候補点の削減処理を行った．また，メラノソームの

移動領域の予測を用いることにより追跡率の向上が

見られた．1 枚毎の追跡では 94.9％と高い精度を得る

ことができたが，最初の 1 枚だけに正解を与えた場合

には途中の追跡失敗から復帰できずに精度が低下し

てしまった． 

本論文では現在→未来への追跡を行っているが，さ

らに追跡率を向上させるためには，現在→過去への再

度追跡処理を行うことにより，現在→未来への追跡対

象が正しいかどうかを検証すれば，誤追跡の可能性を

低減できるのではないかと考えられる． 
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