
51

寺　澤　　　武
堀　米　俊　弘
武　輪　能　明
井　上　雄　介
佐　藤　康　史

　病理診断の需要増加に対し病理医不足が課題となって
おり、病理画像解析の効率化が求められている。近年、AI 
や機械学習による診断支援が進むが、病変の位置や境界
を画素単位で識別し、複数組織を定量化するセマンティック
セグメンテーションには課題がある。さらに、高精度モデルには
大量の教師データが必要であり、その作成において画素単
位のアノテーションには専門知識を要し、作業負担が大きい。
　本研究では、病理診断および病理画像解析を支援する
転移学習型インタラクティブツールを開発し、効率的な組織
種セグメンテーションの実現可能性を検証する。

識別した。作業者が画像の一部にラベルを付与するとモデ
ルが学習して同組織種を予測し、結果を確認・修正しながら
学習を継続する循環プロセスを構築した。さらに、１枚の画
像で学習したモデルを別画像へ転移し、少量の追加ラベル
で適用できる可能性を検証した。開発ツールを用い、組織セ
グメンテーション精度（Intersection over Union: IoU）と
基準精度に到達するまでのアノテーション回数により有効性
を評価した。

　アノテーション負担の軽減と組織種識別の高精度化のた
め、作業者と機械学習モデルが相互に補完しながらラベリン
グを進めるインタラクティブ学習と、学習結果を他画像に活
用する転移学習を組み合わせた手法を提案した。解析には
人工物をウシ皮下に2か月埋植して得た組織のマッソン・トリ
クローム染色病理画像を用いた。モデルにはランダムフォレ
ストを用い、強度・エッジ・テクスチャの多尺度特徴量からピク
セル分類を行い、コラーゲン、細胞核、背景領域の3クラスを

　開発ツールの操作画面を図1に示す。図1(a)に示す病理
画像はTubular tissueの管壁断面を染色したものであり、図
1(c)のラベル選択パネルで組織種を選択後、図1(a)のビュー
上でマウスをドラッグしてアノテーションを行う。各軌跡はピクセ
ル単位でラベルとして反映され、3種類の組織のアノテーション
が完了すると、図1(b)の予測画像表示ビューに、組織種ごとに
色分けして表示される。作業者は予測結果を参照しながら追
加入力や修正を行い、次の画像を読み込む際には学習済み
モデルによる初期推定結果が提示される。図1(b)に示す各組
織種に対して1回ずつアノテーションを行った段階でも、学習
後の組織種セグメンテーション結果では、細胞核（緑）、コラー
ゲン（水色）および背景（黄色）が概ね適切に識別された。
　2枚の画像サンプルでManual（手作業）とTool（開発
ツール）の識別結果を比較したところ、画像AおよびBの平
均IoU（mIoU）はManualで0.76 および0.79、Toolでは
0.80および0.81となり、今回評価した2画像では手作業と同等
以上の精度が得られた。作業効率も大幅に改善され、アノ
テーション回数は画像Aで845回から26回、Bで681回から
67回に減少し、それぞれ約97%および約90%削減された。
操作間の平均時間は16.9±11.3秒で、そのうちツール応答
時間は1.01±0.21秒であり、操作間の平均時間の約6%を占め
たことから、ツール応答による待ち時間は比較的小さかった。
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図１：病理画像と開発ツールの操作画面
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　転移学習におけるアノテーション回数とmIoUの推移を図
2bに示す。画像間の転移では、mIoUは直後に一時的に低
下した。その後、基準精度に到達するまでのアノテーション回
数は画像A〜Dでそれぞれ45、67、64、68回であり、転移を
重ねても、アノテーション回数に明確な低減傾向は認められ
なかった。画像間転移後の初期mIoUは概ね0.6～0.7であり、
この状態から追加学習が開始された。クラス別ではコラー
ゲンおよび背景は0.7～0.9と高精度であった一方、細胞核
は0.3～0.6と低く、細胞核の識別精度がmIoU低下の主な
要因である可能性が示唆された。
　誤認識例としては、細胞核の連結や内部への背景ラベル
付与が確認され、現在の特徴量（強度、エッジ、テクスチャ）
では形状を十分に捉えられていない可能性が示唆される。
細胞核は楕円状で閉曲線境界を形成するため、形状・幾何
学的特徴を追加することで誤認識の低減が期待される。こ
れにより識別精度の向上とアノテーション効率の改善が見
込まれる。

　本研究では、インタラクティブ学習によってアノテーション
作業を効率化するとともに、学習済みモデルを別画像へ転
移できる病理画像解析ツールを開発した。インタラクティブ操
作により、基準精度に到達するまでのアノテーション回数を、
すべて手作業で行う場合と比較して約90〜97%削減でき
た。今後も企業との密接な連携を継続し、細胞核認識に適
した形状特徴量の追加、モデルの最適化および学習アルゴ
リズムの高度化などの技術改良を進め、改良手法の知的
財産化や特許出願を通じて共創を深化させる。さらに病院
病理部門とも連携し、早期臨床応用の実現を図ることで、地
域医療の発展に貢献していく。

今後の展望

図２：精度・作業効率の比較および画像間モデル転移の評価
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