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概略 

 バイオイメージングは電子顕微鏡から人工衛星画像にいたるまで
の幅広いスケールで活用される．今日，撮影機器や可視化技術の進
歩によって，生物画像の枚数はますます膨らみ多彩になっている．
目で画像を鑑別し，手で形質を測定することは当然重要であるが，
画像を塩基配列や発現情報をも凌ぐビッグデータとして捉え，計算
機によって解析を効率化・自動化し，客観的でハイスループットな
評価を実現することにより，新たな視点で高精度・大規模な研究開
発が可能となる．我々はフリーソフトウェア ImageJ 上で動作する
プラグイン集の形態で，立体再構築，動き測定，細胞状態の判別，
個体の形質評価などのニーズに対し解析ソフトウェアの開発を進め
ている．その進捗を ImageJ での動作例を含め報告したい． 
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