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     CT 기반 의료 영상은 인체 내부 구조를 3차원 체적 데이터로 표현할 

수 있어 의료 시뮬레이션에 유용하다. 그러나 고해상도 체적 데이터에서 사용

자 입력에 빠르게 반응하면서도 거리, 부피, 이면각 제약을 안정적으로 유지

하는 것은 쉽지 않다. 또한 절개 시나리오에서는 단순한 표면 분리뿐 아니라 

절개 주변 피부의 벌어짐과 인장 반응을 함께 표현할 필요가 있다.

  이 논문은 CT 기반 체적 데이터에서 혼합형 연부 조직 변형과 피부 절개 

반응을 처리하기 위해 HP-ChainMail과 Position-Based Dynamics(PBD)를 

결합한 혼합형 변형 프레임워크를 제안한다. 핵심은 HP-ChainMail을 PBD 

보정에 앞서는 사전 구조 예측 단계로 배치한 것이다. HP-ChainMail은 사용

자 입력을 빠르게 전파하여 중간 변형 상태 와 활성 블록 집합 를 

생성한다. 이후 PBD는 를 warm-start 초기 상태로 사용하여 거리, 부피, 
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이면각 제약의 잔여 위반량을 보정한다.

  계산 비용을 줄이기 위해 HP-ChainMail 전파 과정에서 얻은 를 

PBD 제약 평가 범위 제한에 재사용하는 Active Block Restricted Solve를 구

성하였다. 이 방식은 전체 제약 집합을 매 반복 평가하지 않고, 활성 블록과 

연결된 제약만 선택적으로 평가한다. 또한 BlockConstraintTable을 이용해 블

록과 제약의 대응 관계를 저장하고,  기반 처리를 통해 중복 등록

된 제약이 한 반복 안에서 여러 번 투영되는 것을 방지하였다.

  절개 표현을 위해서는 CT 기반 피부 표면 후보를 추출하고, 피부 표면 삼

각형의 면적 변화에 반응하는 Skin Tension Constraint(STC)를 선택적 표면 

제약으로 구성하였다. STC는 현재 면적과 기준 면적의 차이를 제약 위반량으

로 사용하고, 면적 그래디언트에 따라 정점 위치를 보정한다. 정적 절개 실험

에서는 STC-only 조건과 Distance+STC 조건을 비교하여, 면적 기반 표면 

반응과 거리 제약이 함께 작용할 때의 차이를 확인하였다.

  실험에서는 ChainMail-only, PBD-only cold-start, Hybrid Active 

warm-start, Hybrid Global warm-start를 비교하였다. Hybrid Active는 

Small 및 Medium 변형 조건에서 PBD-only보다 적은 반복으로 종료 조건을 

만족하였다. 또한 Hybrid Global과 비교하여 Small, Medium, Large 조건에

서 각각 약 10.77배, 7.96배, 2.54배의 속도 향상을 보였다. 정적 절개 실험

에서는 STC-only 조건에서 절개선 주변의 벌어짐과 면적 기반 표면 반응이 

상대적으로 뚜렷하게 나타났으며, Distance+STC 조건에서는 거리 제약이 

edge 길이를 유지하려는 방향으로 함께 작용하면서 표면 이동이 일부 제한되

고 안정화된 형태로 나타났다.

  제안 프레임워크는 HP-ChainMail의 빠른 입력 전파, PBD의 제약 기반 

안정화, active block 기반 계산 범위 제한, STC 기반 피부 표면 반응 표현을 

하나의 GPU 기반 흐름 안에서 결합한다. 이는 의료 영상 기반 혼합형 체적 

변형 및 정적 절개 시뮬레이션을 위한 기반 구조로 활용될 수 있다.

【주요어】: CT 체적 데이터, HP-ChainMail, Position-Based Dynamics, 혼합형 변형, 

Active Block Restricted Solve, Skin Tension Constraint, 피부 절개 시뮬레이션, GPU 병렬 

처리
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Ⅰ. 서론

1.1 연구 배경 및 동기 

   가상 의료 시뮬레이션은 실제 환자를 대상으로 시술을 수행하기 전에, 가

상 환경에서 해부학적 구조와 시술 조작에 따른 반응을 반복적으로 관찰하고 

훈련할 수 있도록 하는 기술이다(Maciel et al., 2009; Meier et al., 2005; 

Zhang et al., 2018). 특히 외과적 시술 환경에서는 단순히 의료영상을 시각

화하는 것에 그치지 않고, 사용자가 조직을 누르거나 당기고, 절개하는 과정

에서 발생하는 변형 반응을 시각적·물리적으로 자연스럽게 표현하는 것이 중

요하다. 이러한 시뮬레이션은 시술자가 다양한 조작 상황을 부담 없이 경험할 

수 있도록 하며, 의료영상 기반의 환자 맞춤형 시뮬레이션으로 확장될 가능성

을 가진다.

   본 연구에서 관심을 두는 대상은 CT(Computed Tomography)와 같은 의

료영상으로부터 구성된 체적 데이터이다. CT 볼륨은 피부, 지방, 근육, 뼈 등 

서로 다른 조직 정보를 포함하고 있으며, 이를 기반으로 시뮬레이션을 수행하

면 실제 인체 구조에 가까운 변형 환경을 구성할 수 있다(Freutel et al., 

2014). 그러나 의료영상 기반 데이터는 일반적인 그래픽스 모델에 비해 데이

터 규모가 크고, 내부 구조가 복잡하다는 특징을 가진다. 예를 들어 시뮬레이

션 해상도를 약 100×100×100 수준으로 낮추어 사용하더라도 약 백만 개 

규모의 격자 요소가 생성될 수 있으며, 이로부터 구성되는 정점, 사면체, 표면 

요소 및 제약 조건은 수만 개 이상의 연산 대상으로 이어질 수 있다. 따라서 

의료영상 기반 변형 시뮬레이션에서는 대규모 데이터를 다루면서도 사용자 

입력에 빠르게 반응할 수 있는 계산 구조가 필요하다.

   또한 시뮬레이션에서 요구되는 반응은 단순한 위치 이동이 아니라, 주변 

조직으로 자연스럽게 전달되는 변형이어야 한다. 사용자가 특정 조직을 견인

하거나 절개하면 변형은 국소적으로 시작되지만, 그 결과는 인접한 체적 요소
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와 피부 표면으로 전파된다. 이때 변형이 지나치게 국소적으로 제한되면 조직

이 끊어진 것처럼 보이고, 반대로 전체 영역으로 과도하게 확산하면 실제 조

작과 무관한 불필요한 변형이 발생할 수 있다. 따라서 시뮬레이션 엔진은 사

용자 조작에 대한 빠른 응답성, 체적 구조의 안정성, 그리고 피부 표면 반응

의 자연스러움을 동시에 고려해야 한다(Nealen et al., 2006; Meier et al., 

2005).

   기존의 물리 기반 변형 기법들은 이러한 목적을 위해 다양하게 활용되어 

왔다. 유한요소법(Finite Element Method, FEM)은 물리적 정밀도가 높은 방

법으로 알려져 있으며(Freutel et al., 2014; Zienkiewicz et al., 1977), 질량-

스프링 모델은 구현이 단순하고 빠른 변형 표현에 유리하다(Duan et al., 

2014). ChainMail 기반 방법은 사용자 입력으로부터 변형을 빠르게 전파하는 

데 적합하며(Gibson, 1997), Position-Based Dynamics(PBD)는 제약 조건을 

반복적으로 보정함으로써 안정적인 실시간 시뮬레이션을 구성하는 데 장점을 

가진다(Müller et al., 2007). 그러나 의료영상 기반의 대규모 체적 데이터에

서 절개 및 견인과 같은 상호작용을 실시간으로 처리하기 위해서는, 단일 기

법만으로는 응답성, 안정성, 표현력을 모두 만족시키기 어렵다(Maciel et al., 

2009).

   이러한 배경에서 본 연구는 HP-ChainMail과 PBD를 결합한 혼합형 체적 

변형 구조를 기반으로, 사용자 조작에 빠르게 반응하면서도 제약 기반 보정을 

통해 안정성을 유지하는 시뮬레이션 프레임워크를 구성하고자 한다. 

HP-ChainMail은 사용자 입력에 따른 초기 변형과 활성 영역을 빠르게 예측

하는 역할을 수행하고(Rodríguez et al., 2016), PBD는 예측된 변형 상태를 

기반으로 거리, 부피, 이면각 등의 제약을 보정하여 체적 구조의 안정성을 확

보한다(Müller et al., 2007). 또한 피부의 인장 특성과 비선형 생체역학적 특

성을 고려하여(Limbert, 2017), 절개 상황에서 피부 표면의 벌어짐과 장력 특

성을 표현하기 위한 Skin Tension Constraint(STC)를 제안한다(전소진 외, 

2025). 
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1.2 연구 목표 및 기여 

   이 논문의 목표는 CT 기반 체적 데이터에서 사용자 조작에 따른 연부 조

직 변형을 실시간으로 표현하기 위한 시뮬레이션 구조를 설계하는 것이다

(Maciel et al., 2009). 본 연구에서 다루는 사용자 조작은 조직을 일정 방향

으로 당기는 견인 조작과 피부 표면 일부를 분리하는 정적 절개 시나리오로 

한정한다. 이를 위해 본 논문은 두 가지 방향에서 연구를 진행한다. 첫째, 

HP-ChainMail과 PBD의 역할을 분리하여 빠른 변형 전파와 안정적인 제약 

보정을 함께 수행하는 혼합형 변형 프레임워크를 구성한다(Gibson, 1997; 

Müller et al., 2007). 둘째, 피부의 비선형 인장 특성에 관한 선행 연구를 바

탕으로(Limbert, 2017; Carmichael, 2014), 절개 이후 피부 표면에서 나타나

는 벌어짐과 장력 반응을 표현하기 위한 면적 기반 피부 인장 제약을 PBD 

형식의 위치 보정 절차로 구성한다.

   연구의 구체적인 기여는 다음과 같다. 

   1. HP-ChainMail과 PBD의 역할을 분리한 직렬 혼합형 변형 파이프라인

을 제안한다. HP-ChainMail은 사용자 입력에 따른 변형 전파와 활성 영역 

예측을 담당하고 (Rodríguez et al., 2016), PBD는 전파된 중간 상태를 기반

으로 잔여 제약 불일치를 완화한다 (Müller et al., 2007). 이를 통해 빠른 응

답성과 체적 구조 안정성을 함께 고려하는 변형 구조를 구성한다. 

   2. HP-ChainMail 전파 과정에서 얻은 활성 블록 집합 를 기반으로 

PBD 제약 평가 범위를 제한하는 Active Block Restricted Solve를 정의한다. 

전파 과정에서 활성화된 블록 집합 를 기반으로 PBD 제약 평가 범위를 

제한함으로써, 전체 도메인을 매번 평가하지 않고 변형과 관련된 영역을 중심

으로 제약 보정을 수행한다. 이러한 설계는 ChainMail 계열의 sparse/block 

기반 전파 구조를 PBD 보정 범위 제한에 활용한 것이다(Rodríguez et al., 

2015). 
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   3. 피부 표면 반응 표현을 위한 STC를 선택적 표면 제약으로 구성한다. 

STC는 CT 기반 피부 표면 후보에서 추출한 삼각형 요소에 적용되며, 현재 

면적과 기준 면적의 차이를 이용해 절개 주변 표면 반응을 표현한다 (전소진 

외, 2025; Limbert, 2017; Wong et al., 2011).

   4. 체적 변형과 피부 절개 반응을 하나의 GPU 기반 실행 구조 안에서 다

룬다. 제안한 구조는 HP-ChainMail 전파와 PBD 제약 보정을 직렬로 연결

하고, 절개 실험을 위해 PBD 체계 안에 STC를 선택적 표면 제약으로 적용

한다. 동일한 의료영상 기반 체적 데이터와 GPU 병렬 처리 환경 안에서 연

동되도록 설계한다 (Demirel et al., 2023; 서지완 외, 2023).

1.3 논문 구성 

   본 논문은 다음과 같이 구성된다.

   2장에서는 체적 변형 시뮬레이션, ChainMail 계열 방법, Position-Based 

Dynamics(PBD), 연부 조직 절개 및 피부 모델링에 관한 관련 연구를 정리한

다. 이를 통해 HP-ChainMail, PBD, Skin Tension Constraint(STC)의 이론

적 배경과 기존 연구와의 차이를 살펴본다.

   3장에서는 제안 프레임워크의 전체 파이프라인을 개괄한다. 사용자 입력이 

HP-ChainMail을 통해 중간 변형 상태로 전파되고, 이후 PBD solver에서 제

약 보정이 수행되는 흐름을 설명한다. 절개 시나리오에 대해서는 피부 표면 

반응 표현을 위한 STC의 역할을 개략적으로 소개하고, 구체적인 정의와 적용 

조건은 6장에서 다룬다.

   4장에서는 HP-ChainMail과 PBD를 결합한 혼합형 변형 구조를 정의한

다. HP-ChainMail 기반 구조 예측, 활성 블록 집합 , 중간 변형 상태 

를 이용한 PBD warm-start, 안정화 지표와 종료 조건을 다룬다.

   5장에서는 Active Block Restricted Solve의 실행 구조를 설명한다. 활성 
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블록 집합 를 기반으로 평가 제약 집합 를 구성하는 방법과, 이를 

GPU에서 효율적으로 처리하기 위한 BlockConstraintTable 및  기

반 중복 처리 방식을 제시한다.

   6장에서는 피부 표면 반응 표현을 위한 Skin Tension Constraint(STC)와 

정적 절개 시나리오 설정을 설명한다. CT 기반 피부 표면 후보 추출, 면적 

기반 STC의 수학적 정의, PBD 형식의 위치 보정 절차, 그리고 초기 제약 생

성 단계에서 절개 영역을 분리하는 정적 절개 구현 방식을 다룬다.

   7장에서는 제안 프레임워크의 성능과 표현력을 실험적으로 평가한다. 변형 

규모에 따른 Hybrid 프레임워크의 수렴 특성, Active Block Restricted Solve

의 계산 비용, 입력 위치 및 방향에 따른 민감도를 분석한다. 또한 정적 절개 

시나리오에서는 STC-only 조건과 Distance+STC 조건을 비교하여, 면적 기

반 STC가 단독으로 작용할 때의 피부 표면 반응과 거리 제약이 함께 적용될 

때의 차이를 확인한다.

   8장에서는 실험 결과를 종합하여 결론을 정리하고, 연구 범위와 한계를 

함께 논의한다. 
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Ⅱ. 관련 연구

2.1 체적 변형 시뮬레이션 개요 

   변형체 시뮬레이션은 컴퓨터 그래픽스, 물리 기반 애니메이션, 생체조직 

모델링 등 다양한 분야에서 사용되는 기반 기술이다(Nealen et al., 2006). 특

히 의료 시뮬레이션에서는 장기, 연부 조직, 피부와 같이 복잡한 구조를 가진 

인체 조직의 변형을 표현하기 위해 다양한 물리 기반 방법이 사용되어 왔다

(Meier et al., 2005). 실시간 의료 시뮬레이션에서는 변형의 자연스러움과 계

산 속도를 동시에 고려해야 하므로, 정확도와 응답성 사이의 균형이 중요한 

설계 조건으로 다루어진다(Nguyen et al., 2020).

   대표적인 방법으로는 유한요소법(Finite Element Method, FEM), 질량-스

프링 모델, ChainMail, Position-Based Dynamics(PBD)가 있다. FEM은 연속

체 역학에 기반하여 높은 물리적 정밀도를 제공하지만, 복잡한 선형 시스템을 

반복적으로 풀어야 하므로 고해상도 의료영상 기반의 실시간 응용에서는 계

산 비용이 크다(Zienkiewicz et al., 1977; Freutel et al., 2014). 질량-스프링 

모델은 구현이 단순하고 빠른 변형 표현이 가능하지만, 스프링 상수 설정에 

민감하며 체적 보존이나 복잡한 조직 거동을 정밀하게 표현하는 데 한계가 

있다(Duan et al., 2014).

   ChainMail은 인접 요소 사이의 허용 변위 범위를 정의하고, 사용자의 입

력에 따라 이 범위를 만족하도록 위치를 보정하면서 변형을 전파하는 방법이

다(Gibson, 1997). 선형 시스템을 풀지 않기 때문에 응답성이 높고 대규모 

체적 데이터에 적용하기 유리하지만, 거리나 부피와 같은 물리 제약을 명시적

으로 만족시키지는 않는다. 반면 PBD는 제약 조건을 만족하도록 정점 위치를 

직접 보정하는 방식으로, 안정성이 높고 다양한 제약을 통일된 구조 안에서 

처리할 수 있다는 장점이 있다(Müller et al., 2007; Camara et al., 2016).

각 방법의 특징은 다음과 같이 정리할 수 있다.
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[표 2-1] 주요 체적 변형 모델 비교

2.2 ChainMail 기반 변형 

   ChainMail은 Gibson(1997)이 제안한 변형 알고리즘으로, 체적 요소 사이

의 국소적인 상대 위치 제한을 이용하여 변형을 빠르게 전파한다. 이 방법은 

에너지 최소화나 선형 시스템 풀이를 사용하지 않고, 인접 요소 간 허용 범위 

검사와 위치 보정만으로 동작한다. 따라서 사용자 입력에 대한 응답성이 높

고, 대규모 체적 데이터에서도 빠른 처리가 가능하다는 장점이 있다(Gibson, 

1997).

   이후 ChainMail은 의료영상 기반 대규모 볼륨과 병렬 처리 환경에 맞추

어 확장되었다. SP-ChainMail은 체적 데이터를 블록 단위로 분할하고, 실제 

변형이 발생한 영역을 중심으로 계산을 수행하는 sparse parallel 구조를 사용

한다(Rodríguez et al., 2015). 이는 사용자의 조작이 국소적으로 발생하는 상

황에서 전체 도메인을 매번 갱신하지 않고, 변형이 전달된 블록을 중심으로 

처리하기 위한 방식이다.

   HP-ChainMail은 이러한 블록 기반 구조 위에 조직별 이질성

(heterogeneity)을 반영한 방법이다(Rodríguez et al., 2016). 인체 조직은 피

부, 지방, 근육, 뼈와 같이 서로 다른 물리적 특성을 가지므로, 동일한 입력이 

주어져도 조직에 따라 변형이 다르게 전파될 수 있다. HP-ChainMail은 재질

방법 장점 한계

FEM
물리적 정밀도가 높고

연속체 거동 표현에 적합함

계산 비용이 크고 

실시간 처리에 부담이 있음

질량-

스프링

구현이 단순하고

빠른 변형 표현이 가능함

스프링 상수 설정에 민감하고 

체적 보존 표현에 한계

ChainMail
변형 전파가 빠르고 

대규모 볼륨 처리에 유리

물리적 제약 만족과 

일관성이 제한적임

PBD
제약 기반 위치 보정을 통해 

안정적인 변형을 표현

반복 횟수와 제약 수에 따라 

계산 비용이 증가함
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별 전파 특성을 반영하여 의료영상 기반 체적 데이터에서 다양한 조직 반응

을 표현할 수 있도록 한다.

   그러나 ChainMail 계열 방법은 빠른 응답성을 제공하는 대신, 거리 제약, 

부피 보존, 이면각 유지와 같은 물리적 조건을 제약 함수로 직접 만족시키지

는 않는다. 따라서 단독으로 사용할 때 변형 결과의 물리적 안정성이나 구조

적 일관성이 부족할 수 있다. 

2.3 Position-Based Dynamics 및 확장 연구 

   Position-Based Dynamics(PBD)는 Müller 등(2007)이 제안한 위치 기반 

시뮬레이션 방법이다. PBD는 힘과 가속도를 계산한 뒤 위치를 적분하는 전통

적인 방식과 달리, 제약 조건을 만족하도록 정점 위치를 직접 보정한다. 이 

방식은 수치상으로 안정적이고 제어가 쉬워 cloth, soft body, 의료 시뮬레이

션 등 다양한 실시간 응용 분야에서 사용되어 왔다(Müller et al., 2007; 

Camara et al., 2016; Demirel et al., 2023).

   본 연구에서 사용하는 PBD 제약은 거리 제약, 부피 제약, 이면각 제약으

로 구성된다. 거리 제약은 두 정점 사이의 거리가 기준값을 유지하도록 보정

하여 구조적 연결성을 유지한다. 부피 제약은 사면체 단위로 정의되며, 변형 

전후의 부피 차이를 줄여 체적 보존을 유도한다. 이면각 제약은 인접한 면 또

는 요소 사이의 각도 변화를 제한하여, 과도한 접힘이나 비틀림을 완화하는 

역할을 한다(Kelager et al., 2010).

   PBD는 이후 다양한 방향으로 확장되었다. Strain Based Dynamics는 변형

률을 제약으로 정의하여 체적 변형 표현력을 높였으며(Müller et al., 2014), 

XPBD는 compliance 개념을 도입하여 제약 강성이 시간 간격과 반복 횟수에 

의존하는 문제를 완화하였다(Macklin et al., 2016). Projective Dynamics는 

제약 투영 과정을 전역 에너지 최소화 문제와 연결하여 수렴 안정성을 개선

하였다(Bouaziz et al., 2023). 이러한 연구들은 PBD가 단순한 위치 보정 방

법을 넘어, 다양한 재료와 제약을 다룰 수 있는 실시간 시뮬레이션 프레임워
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크로 확장될 수 있음을 보여준다.

   다만 PBD를 단독으로 사용할 경우, 사용자 입력에 따른 큰 변형을 반복

적인 제약 보정 과정만으로 구성해야 하는 부담이 있다. 변형 전 상태에서 시

작하면 PBD는 사용자의 조작 방향을 명시적으로 전파하기보다, 거리, 부피, 

이면각 제약의 위반량을 줄이는 방식으로 위치를 점진적으로 보정한다. 이 과

정은 안정적인 결과를 제공할 수 있지만, 강한 입력이나 넓은 변형 영역에서

는 반복 횟수가 증가하여 인터랙티브 응용에서 응답성이 저하될 수 있다. 

2.4 연부 조직 절개 시뮬레이션 및 피부 모델링 

   절개는 가상 수술 시뮬레이션에서 중요한 상호작용 중 하나이다. 절개 시

뮬레이션은 단순히 표면을 분리하는 것뿐만 아니라, 절개선 주변의 피부가 벌

어지고 인접 조직이 함께 변형되는 반응을 표현해야 한다(Cotin et al., 

1999). 이러한 반응은 시술자가 조직의 상태를 시각적으로 파악하는 데 중요

한 단서가 된다.

   기존 절개 시뮬레이션에서는 절개 경로에 해당하는 정점, 엣지 또는 제약

을 분리하거나 제거하는 방식이 주로 사용되어 왔다(Courtecuisse et al., 

2014). 이 방식은 구현이 비교적 단순하고 안정적이지만, 절개 이후 피부 표

면에서 발생하는 장력 반응을 직접적으로 표현하기에는 한계가 있다. 피부는 

균질한 탄성체가 아니라 콜라겐 섬유의 배열과 방향성에 따라 인장 반응이 

달라지는 비등방성 조직이며, Langer’s lines와 같은 해부학적 방향성을 가진

다(Carmichael, 2014; Limbert, 2017).

   피부의 생체역학적 특성을 모델링하기 위한 연구도 지속해서 이루어져 왔

다. Wong 등(2011)은 상처 치유 과정에서 발생하는 기계적 신호 전달을 다

루었고, Limbert(2017)는 피부의 생체물리학적 특성을 수학적·계산적 관점에

서 정리하였다. 또한 연부 조직의 비선형 인장 반응을 설명하기 위한 다양한 

생체역학 모델이 제안되어 왔다(Holzapfel et al., 2025).

   본 연구에서는 이러한 피부의 인장 특성을 PBD 형식의 위치 보정 절차로 
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단순하고 병렬 처리 가능한 형태로 표현하기 위해 STC를 도입한다. STC는 

피부 표면 삼각형의 면적 변화를 제약 위반량으로 사용하고, 현재 표면 방향

을 반영한 면적 그래디언트를 이용하여 위치 보정량을 계산한다. 이를 통해 

절개 이후 피부 표면의 벌어짐과 면적 기반 표면 반응을 근사한다 (전소진 

외, 2025). 
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Ⅲ. 시스템 개요 

3.1 전체 파이프라인 구조 

   [그림 3-1]은 전체 파이프라인을 도식화한 것이다. 사용자의 조작이 

Deformer 모듈을 통해 epiCenter 위치와 입력 방향 벡터 로 변환되면, 

HP-ChainMail이 이를 빠르게 주변으로 전파하여 중간 변형 상태와 활성 블

록 집합을 생성한다. 이어서 PBD는 이 중간 상태를 초기 상태로 받아 거리·

부피·이면각 제약의 잔여 불일치를 보정하고, 필요에 따라 절개 시나리오에서

는 피부 표면의 벌어짐과 인장 반응을 표현하기 위해 STC를 선택적 표면 제

약으로 적용한다. 최종 변형 결과는 GPU 기반 볼륨 렌더링을 통해 화면에 

시각화된다.

1 2 3 4

[그림 3-1] 제안 혼합형 변형 프레임워크의 전체 흐름

전체 흐름은 다음과 같이 표현할 수 있다.
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여기서 는 변형 전 체적 상태이고, 는 사용자 입력을 의미한다. ⋅는 

HP-ChainMail 기반 전파 연산자이며, ⋅는 PBD 기반 제약 보정 연산자

이다. 는 HP-ChainMail 전파 결과로 얻어지는 중간 변형 상태이고, 

은 PBD 보정 이후의 최종 변형 상태를 의미한다.

STC가 적용되는 절개 시나리오에서는 PBD 형식의 위치 보정 절차에 따라 

피부 표면 제약을 선택적으로 적용한다. 본 장에서는 전체 파이프라인의 흐름

만 개괄적으로 설명하고, 세부 내용은 이후 장에서 나누어 기술한다.

3.2 구성 요소의 역할 

3.2.1 HP-ChainMail : 구조 예측자

   HP-ChainMail은 사용자 입력    를 받아 epiCenter 주변으로 변

형을 전파하는 역할을 한다. 이 단계의 목적은 정밀한 평형해를 계산하는 것

이 아니라, 사용자가 의도한 변형의 대략적인 구조를 빠르게 형성하는 것이

다. 따라서 본 연구에서 HP-ChainMail은 최종 물리 해석기가 아니라 구조 

예측자로 사용된다.

3.2.2 PBD : 제약 보정자

   PBD는 거리, 부피, 이면각 제약을 반복적으로 투영하여 변형된 체적 구조

를 안정화하는 역할을 한다. 기존 PBD 기반 변형에서는 변형 전 상태에서 

직접 제약 보정을 시작하는 경우가 많다. 이 논문에서는 이를 cold-start 조

    [식 3-1]

    [식 3-2]

   [식 3-3]
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건으로 구분하고, HP-ChainMail이 먼저 생성한 중간 변형 상태 를 PBD

의 초기 상태로 사용하는 경우를 warm-start 조건으로 정의한다.

   여기서 중요한 점은 warm-start라는 일반적 개념 자체가 아니라, 

HP-ChainMail 전파를 PBD 보정의 사전 구조 예측 단계로 배치한 것이다. 

HP-ChainMail은 사용자 입력을 빠르게 전파하여 를 형성하고, PBD는 

이 상태에서 남아 있는 거리, 부피, 이면각 제약의 위반량을 완화한다. 따라서 

제안 프레임워크에서 PBD는 변형을 처음부터 생성하는 해석기가 아니라, 

HP-ChainMail이 형성한 변형 구조를 안정화하는 제약 보정자로 사용된다.

3.2.3 STC : 피부 인장 반응을 위한 선택적 제약

   STC는 절개 이후 피부 표면의 벌어짐과 면적 기반 인장 반응을 근사하기 

위해 도입한 피부 표면 제약이다. 거리 제약, 부피 제약, 이면각 제약이 체적 

구조의 안정성을 유지하는 데 초점을 둔다면, STC는 피부 표면 삼각형의 현

재 면적과 기준 면적의 차이를 이용하여 절개 주변 표면의 변형 반응을 표현

한다. 이때 법선 벡터는 별도의 외력 방향으로 사용되는 것이 아니라, 현재 

삼각형의 표면 방향을 반영한 면적 그래디언트를 계산하는 데 사용된다.

  STC는 별도의 독립적인 시뮬레이션 단계가 아니라, PBD 형식의 위치 보

정 절차로 정의할 수 있는 선택적 피부 표면 제약이다. 
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Ⅳ. HP-ChainMail · PBD 혼합형 변형 

   HP-ChainMail의 변형 전파 방식은 ChainMail 계열의 상대 변위 제한 

및 블록 기반 전파 구조에 기반한다(Gibson, 1997; Rodríguez et al., 2015; 

Rodríguez et al., 2016). 또한 PBD의 제약 보정 과정은 위치 기반 제약 투

영 방식에 기반한다(Müller et al., 2007).

   이 논문의 기여는 HP-ChainMail이나 PBD 자체를 새로 정의하는 데 있

지 않다. 핵심은 HP-ChainMail을 사용자 입력에 대한 사전 구조 예측 단계

로 배치하고, 그 결과인 와 를 PBD의 초기 상태와 제약 평가 범위 

제한에 재사용하는 데 있다.

4.1 HP-ChainMail 구조 예측 

   HP-ChainMail은 인접 요소 사이의 상대 변위가 사전에 정의된 허용 범

위를 벗어날 때, 해당 위치를 허용 범위 안으로 보정하면서 변형을 전파한다. 

두 요소  , 의 위치를 각각 , 라 하면 상대 변위는 다음과 같이 정의된

다.

   이 상대 변위는 물성 에 따른 최소 및 최대 허용 범위 m in , m ax 안에 

있도록 제한된다.

   위 조건은 각 좌표 성분에 적용된다. 조건이 위반될 경우 이웃 요소 의 

위치는 다음과 같이 보정된다.

    

m in ≤  ≤ m ax
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   이 보정 규칙은 ChainMail 계열 방법의 국소 상대 변위 제한 원리를 따

른다(Gibson, 1997; Rodríguez et al., 2016). 본 논문에서는 이 과정을 통해 

epiCenter에서 시작된 변형을 주변 체적 요소로 전파하고, 그 결과를 PBD 보

정의 초기 상태인 로 사용한다.

4.2 활성 블록 집합  정의

[그림 4-1] 변형 전파에 따른 활성 블록 집합 와 제한 보정 영역

   전체 체적 도메인을 일정한 크기의 블록 집합 로 나눈다고 하자. 이때 

활성 블록 집합 는 다음과 같이 정의된다.

    ∈   가 변형 전파 과정에서 처리된 블록 
   는 시뮬레이션이 끝난 뒤 최종 변위 크기를 기준으로 따로 추출한 

영역이 아니라, HP-ChainMail 전파 과정에서 얻어지는 전파 영역 정보이다. 

따라서 이 집합은 사용자 입력으로 변형 전파가 도달한 공간 범위를 나타낸

다.

   기존 ChainMail 계열 방법에서 활성 블록 정보는 주로 전파 과정을 효율

 ←     m in m ax 
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적으로 관리하기 위한 정보로 사용된다(Rodríguez et al., 2015; Rodríguez 

et al., 2016). 반면 이 논문에서는 를 후속 PBD 보정 단계의 평가 범위

를 제한하기 위한 정보로 재사용한다. 즉, 는 단순한 전파 기록이 아니

라, PBD가 우선으로 보정해야 할 공간 영역을 나타내는 연결 정보로 확장된

다.

   전파가 종료되면 는 고정된 집합으로 확정된다. 이후 PBD 제약 보정 

과정에서는 를 다시 갱신하지 않고, 전파 단계에서 전달받은 공간 정보

로 사용한다. 이를 통해 PBD solver는 전체 체적 도메인을 동일하게 보정하

는 대신, 사용자 입력으로 변형이 전달된 영역을 중심으로 제약 보정을 수행

할 수 있다. 하나의 변형 사이클이 종료되면, 다음 사용자 입력 또는 다음 전

파를 위해 활성 블록 기록은 초기화된다.

4.3 PBD warm-start 기반 제약 보정 

   PBD는 제약 조건을 만족하도록 정점 위치를 반복적으로 보정하는 위치 

기반 시뮬레이션 방법이다(Müller et al., 2007). 본 논문에서는 체적 구조의 

안정화를 위해 PBD에서 널리 사용되는 거리 제약, 부피 제약, 이면각 제약을 

대표적인 제약 구성으로 사용한다(Müller et al., 2007; Kelager et al., 

2010).

   제안 프레임워크에서는 PBD solver가 변형 전 상태 가 아니라 

HP-ChainMail 전파 결과인 에서 시작한다.

   이 설정이 본 논문에서 정의하는 warm-start 조건이다. PBD가 사용자 입

력에 따른 변형을 처음부터 구성하는 것이 아니라, HP-ChainMail이 먼저 형

성한 변형 상태를 초기 상태로 받아 잔여 제약 위반량을 보정하도록 구성한 

점이 제안 구조의 핵심이다.

   본 논문에서 사용하는 PBD 제약 집합은 다음과 같다.

   [수식 4-1]
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   여기서  , , 는 각각 거리 제약, 부피 제약, 이면각 제약을 의미한

다. 각 제약은 현재 정점 위치를 입력으로 받아 기준 상태와의 차이를 계산하

고, 위반량을 줄이는 방향으로 위치 보정량을 분배한다.

   반복 에서의 위치 갱신은 다음과 같이 표현할 수 있다.

   이때, 은 해당 반복에서 실제로 평가되는 제약 집합이다. 일반적인 전

체 체적 보정 방식에서는   가 된다. 반면 본 논문의 활성 영역 제한 

보정 방식에서는 HP-ChainMail 전파 과정에서 얻은 를 이용해 선택된 

부분 제약 집합 만 평가한다. 따라서 의 선택은 본 논문에서 제안하

는 Active Block Restricted Solve의 핵심 설계 요소이며, 의 구성 방식

과 적용 절차는 5장에서 설명한다.

4.4 안정화 지표 및 종료 조건 

   PBD 보정 단계는 반복적인 제약 투영으로 이루어진다. 따라서 반복을 언

제 종료할지는 최종 변형 품질과 계산 비용을 함께 결정한다. 이 논문에서는 

보정 상태를 확인하기 위해 위치 변화량, 거리 제약 위반량, 부피 제약 위반

량을 측정한다. 이 중 종료 판단에는 위치 변화량과 부피 제약 위반량의 상대

적 개선율을 사용한다.

   거리 제약 위반량도 보정 상태를 확인하기 위한 지표로 함께 측정하지만, 

종료 판단의 보조 기준으로는 사용하지 않는다. 이는 HP-ChainMail 전파가 

인접 요소 간 상대 변위를 제한하여 거리 구조를 먼저 형성하는 반면, 사면체 

단위의 부피 보존은 직접 보장하지 않기 때문이다. 따라서 PBD 보정 단계에

  ∪∪ [수식 4-2]

      ∆ [수식 4-3]

∆  ∈ 
∆ [수식 4-4]
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서는 ChainMail이 명시적으로 보장하지 못한 부피 제약 위반량의 개선 여부

를 함께 확인할 필요가 있다. 구체적인 종료 조건과 거리 제약 개선율을 종료 

기준에서 제외한 이유는 4.4.2절에서 설명한다.

   여기서 종료는 완전한 물리적 평형 상태를 의미하지 않는다. 이 논문에서

의 수렴은 추가 반복을 수행해도 형상 변화가 적당히 작거나, 부피 보존 측면

의 개선이 더 이상 유의미하게 진행되지 않는 상태를 의미한다.

4.4.1 안정화 지표 

   반복 에서 정점 의 위치를 라 할 때, 위치 변화량 는 한 반

복에서 발생한 정점 위치 변화량의 최댓값으로 정의한다.

   평균값 대신 최댓값을 사용하는 이유는 정점 대부분이 안정된 상태에서도 

일부 국소 영역에서 큰 보정이 계속 발생할 수 있기 때문이다. 따라서 

는 PBD 보정이 더 이상 큰 형상 변화를 만들지 않는지를 판단하는 

주요 지표로 사용된다.

   거리 제약 평균 위반량  는 다음과 같이 정의한다.

   여기서 는 거리 제약에 대응하는 edge 집합이고,   는 반복 에서 

현재 정점 위치 로 계산한   의 길이이다. 는 edge 의 초기 

길이이다.  는 거리 제약 관점에서 국소적인 늘어남과 압축이 얼마나 발생

했는지를 나타내며, 체적 구조의 국소 안정성을 확인하기 위한 지표로 사용된

다.

   부피 제약 평균 위반량 는 다음과 같이 정의한다.

   max     [수식 4-5]

       ∈  ϵ
     [수식 4-6]
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여기서 는 사면체 집합이고,   는 반복 에서 현재 정점 위치 로 계

산한 사면체 의 부피이다. 는 사면체 의 초기 부피이다. 는 PBD 보

정 이후 사면체 단위의 부피 보존이 어느 정도 유지되는지를 확인하기 위한 

지표이다. 거리 제약 위반량이 국소적인 길이 변화를 반영한다면, 부피 제약 

위반량은 체적 요소의 압축이나 팽창을 반영한다.

   이면각 제약은 PBD solver에 포함되지만, 종료 조건의 중심 지표로는 사

용하지 않는다. 이면각 제약 위반량 는 과도한 접힘이나 비틀림을 확인하

기 위한 보조 지표로 활용한다.

   각 지표의 상대적 개선율은 다음과 같이 정의한다.

상대적 개선율은 지표의 절대 크기와 무관하게 한 반복에서 얼마나 개선이 

이루어졌는지를 나타낸다. 분모에 ϵ을 사용하는 것은 이전 반복의 값이 매우 

작을 때 발생할 수 있는 수치적 불안정을 방지하기 위함이다.

4.4.2 종료 조건 

   PBD 보정의 종료 조건은 위치 변화량에 의한 직접 종료 조건과 부피 제

약 위반량의 개선 정체에 의한 보조 종료 조건으로 구성된다. 먼저 부피 제약 

위반량의 개선이 정체되었는지를 판단하기 위해 정체 누적 횟수 를 다음과 

   ∈   ϵ
   [수식 4-7]

max  ϵ      
[수식 4-8]

 max  ϵ    [수식 4-9]

 max  ϵ    [수식 4-10]
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같이 정의한다. 

   여기서 은 부피 제약 위반량의 상대적 개선율에 대한 임곗값이고, 

 는 정체 누적 횟수를 카운트하기 위한 위치 변화량 가드 조건이다. 즉, 

가 아직 충분히 작아지지 않은 초기 반복에서는 가 작게 나타나

더라도 개선 정체로 판단하지 않는다. 이는 보정이 충분히 진행되기 전에 조

기 종료되는 것을 방지하기 위한 장치이다.

   종료 조건에서 를 사용하는 이유는 HP-ChainMail과 PBD의 역할 차

이와 관련된다. HP-ChainMail 전파는 인접 요소 사이의 허용 상대 변위를 

제한하며, 이는 거리 제약과 유사하게 국소적인 edge 구조를 빠르게 형성하는 

역할을 한다. 반면 ChainMail 단계는 사면체 단위의 부피 보존을 직접 추적

하지 않는다. 따라서 PBD 보정 단계에서는 ChainMail이 명시적으로 보장하

지 못한 부피 제약 위반량이 더 이상 유의미하게 개선되는지를 확인할 필요

가 있다. 이러한 이유로 종료 판단에는 거리 제약 개선율이 아니라 부피 제약 

개선율 를 보조 기준으로 사용한다.

   최종 종료 조건은 다음과 같다.

   여기서 m in은 최소 반복 횟수이다. 최소 반복 횟수를 두는 이유는 초기 

몇 회 반복에서 위치 변화량이나 개선율이 일시적으로 작게 나타나 조기 종

료되는 것을 방지하기 위해서이다.

두 종료 조건은 서로 다른 의미가 있다.  ≦ 는 정점 위치가 더 

이상 유의미하게 변하지 않는다는 것을 의미한다. 반면  ≧ 는 위치 변화

가 충분히 작아진 상태에서 부피 제약 위반량의 개선이 여러 반복 동안 정체

되었음을 의미한다. 따라서 두 조건 중 하나가 만족되면 추가 반복의 이득이 

제한적이라고 판단하고 PBD 보정을 종료한다.

         ≦  ≦  ∧  ≦   [수식 4-11]

   ≥ m in∧ ≤ ∨ ≥  [수식 4-12]
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Ⅴ. Active Block Restricted Solve 

   Active Block Restricted Solve는 HP-ChainMail 전파 과정에서 얻은 

활성 블록 집합 를 PBD 제약 평가 범위 제한에 재사용하는 방식이

다. 기존 PBD 보정이 전체 제약 집합을 반복적으로 평가하는 것과 달리, 

제안 방식은 사용자 입력으로 실제 변형이 전달된 영역을 중심으로 평가 

제약 집합 를 구성한다. 즉, 를 단순한 전파 기록이 아니라 후속 

PBD 보정에서 우선으로 처리할 공간 정보로 재해석한다. 이를 통해 PBD

의 제약 투영 모델은 유지하면서도 불필요한 제약 평가를 줄여, 국소 변형 

상황에서 계산 비용을 낮추는 것을 목표로 한다. 구성 방법과 이를 위한 

BlockConstraintTable 및  기반 중복 처리 방식은 아래 절에서 

설명하며, 자세한 알고리즘은 <부록 1>에 정리한다.

5.1 BlockConstraint 구성 

   Active Block Restricted Solve를 수행하려면 각 제약이 어느 블록과 연결

되어 있는지를 사전에 알고 있어야 한다. 이를 위해 시뮬레이션 초기화 단계

에서 BlockConstraint를 구성한다. 여기서 BlockConstraint는 특정 블록이 참

조할 수 있는 제약 정보를 의미하며, 이러한 정보를 제약 유형별로 모아 

GPU에서 접근할 수 있도록 구성한 자료구조를 BlockConstraintTable이라 한

다.

   각 제약 는 자신이 포함하는 정점들이 속한 모든 블록에 등록된다. 제

약 유형별 등록 방식은 다음과 같다.

   거리 제약은 edge를 구성하는 두 정점이 속한 블록에 등록된다. 부피 제

약은 사면체를 구성하는 네 정점이 속한 블록에 등록된다. 이면각 제약은 기

준 edge와 인접 면을 구성하는 정점들이 속한 블록에 등록된다.
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   하나의 제약은 여러 블록에 걸쳐 있을 수 있다. 제약을 하나의 대표 블록

에만 등록하면, 해당 블록이 비활성 상태일 때 활성 영역 경계에 걸친 제약이 

빠질 수 있다. 따라서 이 논문에서는 제약을 관련된 모든 블록에 등록하여, 

활성 블록 중 하나라도 해당 제약과 연결되어 있으면 평가 대상에 포함되도

록 한다. 이는 활성 영역 경계에 걸친 제약이 빠지지 않도록 하기 위한 보수

적 등록 방식이다.

5.2 평탄화 배열과 구간 인덱스 

   BlockConstraintTable은 PBD 반복 중 매번 새로 생성되는 자료구조가 아

니라, 시뮬레이션 초기화 단계에서 한 번 생성되는 정적 참조 테이블이다. 초

기화 단계에서는 CPU에서 각 제약 가 포함하는 정점들이 어느 블록에 속

하는지 계산하고, 해당 제약의 인덱스를 관련 블록의 제약 목록에 등록한다. 

이를 통해 각 블록이 참조해야 하는 거리 제약, 부피 제약, 이면각 제약의 목

록이 구성된다.

   구성된 블록별 제약 목록은 GPU에서 연속 메모리로 접근할 수 있도록 제

약 유형별 평탄화 배열과 블록별 구간 정보로 변환된다. 이후 변환된 배열은 

GPU 메모리에 복사된다. 따라서 PBD 보정 단계에서는 CPU가 제약-블록 대

응 관계를 다시 계산하지 않으며, GPU solver는 이미 GPU 메모리에 저장된 

BlockConstraintTable을 참조하여 활성 블록에 연결된 제약 구간만 순회한다.
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[그림 5-1] BlockConstraintTable을 이용한 블록별 제약 참조 방식

   제약 유형 는 다음과 같이 정의한다. 

여기서  , , 는 각각 거리 제약, 부피 제약, 이면각 제약을 의미한다. 블록 

에 등록된 유형 의 제약 구간은 다음과 같이 표현한다.

   여기서 는 평탄화 배열에서 블록 의 유형 제약이 시작되는 위치이고, 

는 해당 블록에 등록된 제약 개수이다. 따라서  는 블록 가 참조해야 하

는 연속적인 제약 인덱스 범위를 의미한다.

   PBD solver는 활성 블록 ∈에 대해서만  구간을 순회한다. 따라서 

반복마다 전체 제약 배열을 처음부터 끝까지 탐색하지 않고, 활성 블록과 연

결된 제약 구간만 접근할 수 있다.

∈ [수식 5-1]

        [수식 5-2]
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   여기서 cos과 cos는 BlockConstraintTable을 생성하는 초기화 비용

이 아니라, PBD 보정 단계에서 GPU solver가 테이블을 참조하며 접근하는 

제약 참조 횟수를 기준으로 한 비용이다. 또한 이 값은 실제 고유 제약 수가 

아니라, 블록별 제약 목록에 등록된 참조 항목의 수를 의미한다. 따라서 

가 전체 블록 집합 보다 충분히 작을수록, PBD 보정 단계에서 접근해

야 하는 제약 범위를 줄일 수 있다.

5.3 중복 등록과  기반 처리 

   BlockConstraintTable에서는 활성 영역 경계의 제약을 빠뜨리지 않기 위

해 하나의 제약이 여러 블록에 중복으로 등록될 수 있다. 그러나 활성 블록을 

병렬로 순회하면 동일 제약이 서로 다른 스레드 블록에서 동시에 선택되어, 

한 PBD 반복 안에서 중복으로 투영될 수 있다. 이를 방지하기 위해 이 논문

에서는 제약 단위의 를 사용한다.

   각 제약 타입에 대해 제약 개수만큼의 정수 배열 를 두고, 매 

PBD 반복 시작 시 0으로 초기화한다. 스레드가 제약 를 처리할 때는 다음

의 원자적 비교-교환 연산을 수행한다.

   즉,  를 0에서 1로 갱신한 최초의 스레드만 해당 제약의 투영 

보정을 수행하고, 나머지 스레드는 이미 처리된 제약으로 판단하여 건너뛴다. 

이 방식은 중복 등록을 유지하여 경계 제약의 탐색 안정성을 확보하면서도, 

실제 투영은 한 반복 안에서 한 번만 실행되도록 제한한다.

cos  ∈   [수식 5-3]

cos   ∈   [수식 5-4]

        ≠    [수식 5-5]
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   이때 블록은 제약을 탐색하기 위한 공간적 참조 단위이며, 제약 보정의 적

용 범위가 해당 블록 내부 정점으로 제한되는 것은 아니다. 예를 들어 하나의 

edge 제약이 서로 다른 두 블록에 속한 정점으로 구성된 경우에도, 해당 제

약이 한 활성 블록에서 선택되면 edge를 구성하는 두 정점 모두에 대해 보정

량이 계산된다. 이후 다른 블록에서 같은 제약이 다시 참조되더라도 이는 동

일 제약에 대한 중복 참조이므로 에 의해 건너뛴다.

   는 HP-ChainMail의 전파 시간 정보와는 목적이 다르다. 

HP-ChainMail의 time 값이 변형 전파의 도달 순서를 나타내는 정보라면, 

는 활성 블록 기반 병렬 PBD에서 동일 제약의 중복 실행을 막기 

위한 제약 단위 실행 제어 장치이다. 따라서 이 방식은 기존 time 필드를 그

대로 사용하는 것이 아니라, 기반 제약 평가 과정에서 발생하는 중복 투

영 문제를 해결하기 위해 구성한 본 논문의 구현 요소이다.



- 26 -

Ⅵ. 피부 인장 제약(STC) 기반 절개 시뮬레이션 

   STC는 피부 표면의 인장 반응을 표현하기 위한 면적 기반 제약이다. 이 

논문에서는 선행 연구에서 제안한 STC 모델을 CT 기반 절개 시뮬레이션에 

적용하고, 이를 PBD 제약 보정 흐름 안에서 절개 시나리오에 선택적으로 추

가되는 제약으로 처리한다(전소진 외, 2025).

6.1 CT 기반 피부 표면 탐지 

6.1.1 Hounsfield Unit 기반 정점 분류

   CT 데이터의 각 복셀은 Hounsfield Unit(HU)이라는 표준화된 밀도 값을 

갖는다. HU 값은 조직의 방사선 감쇠 정도를 나타내며, 공기, 지방, 연부 조

직, 뼈와 같은 조직 구분에 활용될 수 있다. 일반적으로 공기는 매우 낮은 

HU 값을 가지며, 지방, 연부 조직, 뼈는 서로 다른 밀도 범위에 분포한다.

   본 연구의 실험에서는   , 

  로 설정하였다. 이 범위는 일반적인 연부 조직 영역

에 해당하며, 사용자의 데이터셋이나 시나리오에 따라 조절할 수 있다. [그림 

6-1]은 본 연구에서 사용한 HU–alpha 대응을 나타낸다.

   본 연구의 HU 기반 분류는 해부학적으로 정확한 피부층 분할을 목표로 

하지 않는다. 목적은 STC를 적용할 수 있는 외부 표면 후보를 간단하고 병렬 

처리 가능한 방식으로 추출하는 것이다. 따라서 추출 결과는 데이터셋의 밀도 

분포, 전처리 상태, 임곗값 설정에 영향을 받을 수 있으며, 최종 피부 표면 

후보는 6.1.2절의 사면체 단위 외부 면 추출 조건을 통해 결정된다.
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[그림 6-1] Hounsfield Unit과 alpha 값의 대응 그래프

6.1.2 사면체 단위 피부 면 추출

   정점 분류가 끝나면, 사면체 단위로 외부 피부 표면 면을 추출한다. 핵심 

규칙은 단순하다. 하나의 사면체를 구성하는 네 정점 중 정확히 한 정점만 공

기로 분류되는 경우, 나머지 세 정점으로 이루어진 삼각형을 외부 피부 표면

으로 등록한다. 이 조건은 피부가 외부 공기와 접하는 경계면이라는 점에 기

반한다. 공기 정점이 없으면 내부 조직으로 판단하고, 공기 정점이 둘 이상이

면 경계가 불명확한 영역으로 보아 제외한다.
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[그림 6-2] 사면체 단위 피부 면 추출 사례

   이 방식은 별도의 정교한 조직 분할 과정을 거치지 않고도 STC 적용 대

상이 되는 외부 표면 삼각형을 추출할 수 있다는 장점이 있다. 자세한 피부 

표면 탐지 알고리즘은 <부록 2>에 정리한다. 

6.2 STC의 수학적 정의 

   STC는 하나의 피부 표면 삼각형을 제약 단위로 사용한다. 삼각형을 구성

하는 세 정점의 위치를 라 하면, 두 변 벡터는 다음과 같이 정의된다.

         

   두 변 벡터의 외적을 이용하여 삼각형의 법선 벡터와 현재 면적을 계산한

다.

   × 
  ∥∥
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   여기서 은 현재 삼각형 표면의 방향을 나타내는 법선 벡터이고, 는 현

재 삼각형의 면적이다. 초기 상태에서의 기준 면적을 라 하면, STC의 제약 

위반량은 현재 면적과 기준 면적의 차이로 정의한다.

     이면 삼각형이 기준 면적을 유지하고 있으며,  ≠ 이면 면적 변화

가 발생한 상태이다. PBD solver는 이 위반량을 줄이는 방향으로 세 정점의 

위치를 보정한다.

   이때 은 별도의 외력 방향이나 해부학적 방향장으로 사용되는 것이 아니

다. STC의 제약량은 면적 변화로 정의되며, 은 현재 삼각형의 표면 방향을 

반영하여 면적 함수의 위치 그래디언트를 계산하는 데 사용된다. 즉, STC는 

정점을 단순히 법선 방향으로 이동시키는 제약이 아니라, 현재 표면 방향을 

반영한 면적 그래디언트를 따라 위치 보정량을 계산하는 면적 기반 위치 보

정 제약이다. 본 논문에서는 이 면적 기반 보정에 인장 상태의 증폭 계수를 

추가하여, 기준 면적보다 늘어난 경우 복원 반응이 더 강하게 나타나도록 구

성한다.

   피부는 인장 상태에서 비선형적인 기계적 반응을 보이는 조직으로 알려져 

있다(Limbert, 2017). 이를 단순화하기 위해 이 논문에서는 면적이 기준 면적

보다 커진 경우에만 복원 반응이 강화되도록 비선형 증폭 계수를 사용한다.

   여기서 는 인장 상태에서 복원 반응의 증가 정도를 조절하는 파라미터이

다. 면적이 기준보다 작거나 같은 경우에는 증폭 항이 적용되지 않고, 면적이 

기준보다 커지는 인장 상태에서만 복원 반응이 점진적으로 증가한다. 이를 통

해 절개 이후 피부 표면 삼각형이 기준 면적보다 과도하게 늘어나는 것을 완

화하고, 현재 표면 방향을 반영한 면적 보정에 의해 절개 주변 표면의 인장 

반응을 근사한다.

      [수식 6-1]

    
    [수식 6-2]
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6.3 STC 제약 처리와 선택적 적용 

   STC는 각 피부 표면 삼각형에 대해 현재 면적 계산, 제약 위반량 산출, 

증폭 계수 적용, 위치 보정량 계산의 순서로 처리된다. 이 과정은 기존 PBD 

제약과 동일하게 “제약 위반량 계산 → 위치 보정량 산출 → 정점 위치 갱

신”의 흐름을 따른다(Müller et al., 2007).

   STC의 위치 보정량은 면적 함수의 위치 기울기, 즉 면적 그래디언트를 

이용하여 계산된다. 면적 그래디언트 ∇는 정점 를 어느 방향으로 이동

시켰을 때 삼각형의 면적 가 가장 빠르게 증가하는지를 나타내는 방향 벡

터이다. 따라서 현재 면적이 기준 면적보다 큰 경우에는 그래디언트의 반대 

방향으로 보정하여 면적 증가를 완화하고, 현재 면적이 기준 면적보다 작은 

경우에는 그래디언트 방향으로 보정하여 기준 면적에 가까워지도록 한다.

   각 정점에 대한 보정량은 해당 정점의 역질량 가중치를 반영하여 분배된

다. 따라서 고정된 정점이나 무거운 정점은 상대적으로 적게 움직이고, 자유

롭게 움직일 수 있는 정점은 더 크게 보정된다. 즉, STC는 피부 표면 삼각형

의 면적 변화량을 줄이는 방향으로 정점 위치를 보정하되, 각 정점의 움직임 

가능 정도를 함께 고려하는 면 기반 위치 보정 제약이다.

   본 논문에서 STC는 모든 변형 시나리오에 항상 적용되는 기본 제약이 아

니라, 절개 시나리오에서 피부 표면의 인장 반응을 확인하기 위해 선택적으로 

적용되는 제약으로 사용된다. 따라서 STC는 별도의 독립적인 시뮬레이션 모

델이라기보다, PBD 형식의 위치 보정 절차로 정의된 선택적 피부 표면 제약

으로 해석할 수 있다. 본 연구에서는 정적 절개 시나리오에서 STC-only 조

건과 Distance+STC 조건을 비교하여, 면적 기반 STC가 단독으로 작용할 때

의 표면 반응과 거리 제약이 함께 적용될 때의 차이를 확인한다. STC solver

의 자세한 알고리즘은 <부록 3>에 제시한다.
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6.4 정적 절개 시나리오 설정 

   STC의 효과를 확인하기 위해 본 연구에서는 정적 절개 시나리오를 사용

하였다. 여기서 정적 절개란 시뮬레이션 도중 수술 도구가 조직을 계속 자르

는 과정을 구현하는 것이 아니라, 초기 상태에서 절개선을 미리 정해 두고 절

개된 상태로 시뮬레이션을 시작하는 설정을 의미한다.

   절개 영역은 시뮬레이션 공간에서 미리 지정한 기준선을 중심으로 정의한

다. 초기 제약 생성 단계에서 이 절개선을 가로지르는 연결은 제외한다. 구체

적으로, 절개선 양쪽에 위치한 두 정점을 연결하는 거리 제약은 생성하지 않

는다. 거리 제약은 두 정점 사이의 길이를 유지하려는 제약이므로, 절개선 양

쪽을 연결하는 거리 제약이 남아 있으면 분리되어야 할 표면이 다시 서로 붙

잡히는 효과가 발생할 수 있기 때문이다.

   부피 제약과 이면각 제약도 절개 영역을 기준으로 선별한다. 절개 영역에 

포함되는 사면체는 부피 제약과 이면각 제약 생성 대상에서 제외한다. 부피 

제약은 사면체의 부피를 유지하기 위한 제약이고, 이면각 제약은 면 사이의 

과도한 접힘을 완화하기 위한 제약이다. 따라서 절개된 영역에 이러한 제약이 

남아 있으면 절개선 주변 구조가 다시 하나의 연결된 구조처럼 보정될 수 있

다.

   피부 표면에 적용되는 STC 역시 절개 영역에 포함되는 삼각형은 제외하

고, 절개선 양쪽에 남아 있는 피부 표면 삼각형에 대해서만 구성한다. 그 결

과 절개선 자체는 연결 제약이 제거된 분리 경계가 되고, 절개선 주변의 남은 

피부 표면은 STC에 의해 면적 변화에 따른 보정을 받는다.

   따라서 본 연구의 정적 절개는 렌더링에서 절개 부위를 단순히 지우는 방

식이 아니라, 초기 제약 생성 단계에서 절개선을 가로지르는 거리·부피·이면

각·STC 관련 제약을 생성하지 않는 방식이다. 이 설정은 실제 수술 도구에 

의한 동적 절개 과정을 완벽히 재현하기 위한 것이 아니라, 절개된 표면에서 

STC와 거리 제약이 피부 표면 반응에 어떤 영향을 주는지 비교하기 위한 실

험 조건으로 사용된다.
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Ⅶ. 실험 및 평가 

7.1 실험 환경 및 비교 방법 

7.1.1 데이터셋 및 실험 환경

   이 절에서는 제안 방법의 평가에 사용한 실험 환경과 데이터셋 구성을 정

리한다. 실험은 CT 기반 체적 데이터를 대상으로 수행하였으며, 모든 데이터

셋은 동일한 전처리 과정을 거쳐 시뮬레이션 격자로 변환하였다. 각 데이터셋

은 4배 다운샘플링하여 사용하였고, 블록 크기는  ×  × 로 설정하였다.

   전체 블록 수  는 다운샘플링된 시뮬레이션 격자 해상도   에 

대해 다음과 같이 계산한다. 

∣∣ ⌈ ⌉ ⌈ ⌉ ⌈⌉
실험은 GPU 기반 병렬 처리 환경에서 수행하였으며, 사용한 하드웨어 및 소

프트웨어 환경은 [표 7-1] 및 [표 7-2]에 제시하였다. 

[표 7-1] 데이터셋 및 실험 설정

[표 7-2] 실험 환경

데이터셋 부위 원본 해상도 scale 블록 크기  
Abdomen 복부  ×  ×     2,560

Head 머리  ×  ×     4,352

Lower body 다리  ×  ×     9,216

항목 설정

GPU NVIDIA GeForce RTX 3090

CPU AMD Ryzen 9 3900X 12-Core Processor
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7.1.2 비교 방법 정의

   비교 방법은 HP-ChainMail 전파 사용 여부, PBD 초기 상태, PBD 제약 

평가 범위에 따라 네 가지로 구분한다. 모든 방법은 동일한 epiCenter 위치와 

입력 방향 벡터 를 사용하며, 방법 간 차이는 입력 변형을 체적 구조로 사

전 전파하는지 아닌지와 PBD가 평가하는 제약 범위에 있다. 이후 실험에서는 

[표 7-3]의 방법을 기준으로 성능과 변형 결과를 비교한다. 

   M1은 ChainMail-only 방식이다. HP-ChainMail 기반 전파와 relaxation

만 수행하며, PBD 제약 보정은 포함하지 않는다. 이 방법은 ChainMail 단독 

사용 시 사용자 입력을 빠르게 반영할 수 있지만, 제약 기반 안정화에는 한계

가 있음을 확인하기 위한 비교 대상으로 사용한다.

   M2는 PBD-only cold-start 방식이다. PBD는 본래 HP-ChainMail처럼 

사용자 입력을 주변 체적으로 전파하는 구조를 포함하지 않는다. 따라서 본 

논문에서는 비교 실험을 위해 M3, M4와 동일한 epiCenter 위치와 입력 방

향 벡터 를 사용하되, HP-ChainMail 전파는 수행하지 않고 epiCenter에 대

응하는 입력 정점에 직접 변위를 적용한다. 이후 변형 전 상태 를 기준으

로 전체 제약 집합 를 평가한다. 따라서 M2는 사용자 입력 조건은 Hybrid 

방식과 동일하게 유지하면서, HP-ChainMail에 의한 사전 전파 단계만 제거

한 ablation baseline으로 사용된다.

   M3는 Hybrid Active warm-start 방식이다. HP-ChainMail 전파로 생성

된 중간 변형 상태 에서 PBD 보정을 시작하며, 활성 블록 집합 를 

기반으로 구성한 평가 제약 집합 만 보정한다. 이 방법은 제안 프레임워

항목 설정

OS Windows 10

개발 언어 C++ / CUDA

CUDA 버전 CUDA 12.6

개발 환경 Visual Studio 2022

렌더링 방식 GPU 기반 볼륨 렌더링
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크의 핵심 방식으로, warm-start와 active block restriction을 함께 적용한다.

   M4는 Hybrid Global warm-start 방식이다. M3와 동일하게 에서 

PBD 보정을 시작하지만, 제약 평가 범위는 전체 제약 집합 로 설정한다. 

따라서 M3와 M4의 비교를 통해 Active Block Restricted Solve가 계산 비용

에 미치는 영향을 분석할 수 있다.

[표 7-3] 비교 방법 정의

7.2 혼합형 프레임워크 성능 평가 

   이 절에서는 제안한 혼합형 프레임워크의 정성적 변형 특성과 변형 규모

에 따른 수렴 특성을 평가한다. 먼저 대표 입력 및 외력 조건에서 M1, M2, 

M3의 최종 변형 결과를 시각적으로 비교하여 각 방법의 변형 거동 차이를 

확인한다. 이후 Abdomen 데이터셋을 대상으로 동일한 epiCenter와 입력 방

향 벡터 g에서 변형 규모만 Small, Medium, Large로 구분하여 수렴 특성과 

계산 비용을 정량적으로 분석한다. 세부 입력 조건과 종료 파라미터는 <부록 

4>에 정리하였다.

   평가 지표는 4.4절에서 정의한  ,  , 를 사용하였다. 
는 최대 위치 변화량,  는 거리 제약 위반량, 는 부피 제약 위반량을 의

미한다. 이면각 제약은 모든 PBD 보정 과정에 포함되지만, 본문에서는 보조 

지표로만 사용하고 상세 결과는 <부록 5>에 제시한다.

7.2.1 정성 가시화 결과

라벨 방법 초기 상태 제약 평가 범위 제약 보정

M1 ChainMail-only - - ✗
M2 PBD-only   ✓
M3 Hybrid Active   ✓
M4 Hybrid Global   ✓
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   본 절에서는 대표적인 입력 및 외력 조건에서 M1, M2, M3의 최종 변형 

결과를 시각적으로 비교한다. 다만 본 절의 정성 가시화는 실제 조직 변형에 

대한 ground truth와 비교하여 특정 결과의 정확성을 판정하기 위한 것이 아

니다. 본 연구에서는 실제 조직 변형을 계측한 기준 데이터를 사용하지 않았

으므로, 정성 가시화는 동일한 조건에서 각 방법이 나타내는 변형 특성을 확

인하기 위한 보조 결과로 사용한다.

   비교는 두 가지 관점에서 수행한다. 첫째, ChainMail-only 방식인 M1과 

제안 방식인 M3를 비교하여 ChainMail 전파 이후 수행되는 PBD 보정의 역

할을 확인한다. 둘째, PBD-only 방식인 M2와 제안 방식인 M3를 비교하여 

PBD 보정 이전에 HP-ChainMail 전파를 수행하는 것이 국부 입력 분산에 

어떤 영향을 주는지 확인한다. 여기서 M2는 PBD 기반 변형 특성을 확인하

기 위한 참조 방법이며, 실제 조직 변형에 대한 ground truth를 의미하지 않

는다.

   [그림 7-1]은 Abdomen-Gravity와 Lower Body-Twist 조건에서 M1, 

M2, M3의 최종 변형 결과를 비교한 것이다. 이 그림의 목적은 중력 및 비

틀림과 같이 비교적 넓은 영역에 변형이 나타나는 조건에서 PBD 보정의 역

할을 확인하는 것이다.
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Abdomen
/Gravity

Lower Body
/ Twist

M1

M2

M3

[그림 7-1] 중력 및 비틀림 조건에서 PBD 보정 효과 비교

   M1은 ChainMail의 기하학적 허용 범위에 따라 변형을 전파하지만, 거리·
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부피·이면각 제약에 대한 PBD 보정은 수행하지 않는다. 이에 따라 

Abdomen-Gravity 조건에서는 중력 방향으로의 연속적인 처짐이 충분히 형

성되지 않았고, Lower Body-Twist 조건에서는 비틀림이 집중된 부위에서 국

부적으로 가늘어지거나 과도하게 늘어나는 현상이 나타났다.

   반면 M2는 PBD의 거리·부피·이면각 제약을 기반으로 보정을 수행하므로, 

중력 및 비틀림 조건에서 조직의 두께와 형상이 상대적으로 안정적으로 유지

되는 변형 특성을 보였다. 이는 M1에서 관찰된 국부적 과변형이나 형상 불

안정이 ChainMail-only 방식만으로는 구조적 제약을 충분히 반영하기 어렵

기 때문에 나타난 결과로 해석할 수 있다.

   제안 방식인 M3는 HP-ChainMail을 통해 변형을 먼저 전파한 후 PBD 

보정을 수행한다. 그 결과 M1에서 나타난 불균일한 처짐과 국부적인 과신장

이 완화되었으며, 최종 변형 형상은 PBD-only 참조 방법인 M2와 유사한 구

조적 변형 특성을 보였다. 따라서 [그림 7-1]은 제안 방식의 PBD 보정 단계

가 ChainMail 전파 결과에 거리·부피·이면각 제약에 기반한 구조적 보정 특

성을 부여함을 보여준다.

M1 M2 M3

H
ead

/ epiC
enter Push

[그림 7-2] 단일점 강제 변위 조건에서 ChainMail 전파 효과 비교

   [그림 7-2]는 Head-epiCenter Push 조건에서 단일 표면점에 강제 변위를 

적용했을 때의 국부 변형 결과를 비교한 것이다. 이 그림의 목적은 PBD 보

정 이전에 ChainMail 전파 단계를 두는 것이 단일점 입력의 국부 집중을 완

화하는 데 어떤 역할을 하는지 확인하는 것이다.

   PBD-only 방식인 M2는 변형 전 상태에서 선택된 한 점에 강제 변위를 
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적용한 후 반복적인 제약 투영을 수행한다. 이 경우 입력 변위가 선택점 주변

에 집중되어 표면에 뾰족한 함몰 또는 돌출 형태가 나타났다. 이는 PBD 자

체가 변형 시뮬레이션에 부적합하다는 의미가 아니라, 제한된 반복 횟수에서 

단일점 변위를 직접 적용할 경우 변형이 주변 영역으로 충분히 분산되지 않

을 수 있음을 보여준다.

   반면 M1은 ChainMail의 전파 과정을 통해 선택점의 변위를 주변 요소로 

먼저 전달한다. 이에 따라 M2에서 관찰된 뾰족한 국부 변형이 완화되고, 입

력점 주변에 보다 넓고 연속적인 변형 영역이 형성되었다. 이 시나리오에서는 

ChainMail의 입력 전파 특성이 단일점 변위의 국부 집중을 완화하는 데 유

리하게 작용한 것으로 볼 수 있다. 다만 M1은 PBD 기반 구조적 제약을 적

용하지 않으므로, 이 결과만으로 전체적인 구조 안정성이 확보되었다고 판단

할 수는 없다.

   M3는 M1과 같이 HP-ChainMail을 통해 입력 변위를 주변으로 먼저 분

산한 뒤, PBD 보정을 수행한다. 그 결과 M2에서 나타난 뾰족한 국부 변형이 

완화되면서도, 거리·부피·이면각 제약을 반영한 변형 결과를 얻을 수 있었다. 

따라서 [그림 7-2]는 제안 방식에서 HP-ChainMail 전파 단계가 PBD 보정 

이전의 초기 변형 상태를 형성하고, 단일점 입력으로 인한 국부 변형 집중을 

완화하는 역할을 함을 보여준다.

   정리하면, M1은 사용자 입력을 빠르게 주변으로 전파하는 데 장점이 있

지만, 구조적 제약 보정이 부족하다. M2는 거리·부피·이면각 제약을 기반으로 

구조적 안정성을 확보하는 데 장점이 있지만, 단일점 입력이 주변으로 충분히 

분산되지 않을 수 있다. 제안 방식인 M3는 HP-ChainMail의 빠른 입력 전

파 특성과 PBD의 구조적 제약 보정 특성을 직렬로 결합함으로써, M1과 M2

의 장점을 함께 활용하는 변형 결과를 얻을 수 있음을 정성적으로 확인하였

다.

7.2.2 변형 규모별 정량 비교

   [표 7-4]는 Abdomen 데이터셋에서 변형 규모별로 M1, M2, M3의 계산 
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시간과 PBD 반복 횟수를 비교한 결과이다. M1은 PBD 반복을 수행하지 않

으므로 PBD 반복 횟수와 종료 여부를 표시하지 않았다. 여기서 Avg 

relaxMs 는 한 번의 relaxation 또는 PBD 보정 단계에 소요된 평균 처리 시

간을 의미한다. M1에서는 ChainMail-only relaxation 단계의 평균 시간을 

나타내며, M2와 M3에서는 PBD 제약 보정 반복 1회에 소요된 평균 시간을 

나타낸다. 따라서 M1의 Avg relaxMs는 PBD 반복 시간과 직접적으로 동일

한 의미의 지표는 아니며, ChainMail-only 방식의 처리 비용을 참고하기 위

한 값이다.

[표 7-4] 변형 규모별 방법 비교

   활성 / 평가 영역 수는 각 방법에서 실제 연산 범위를 나타내는 참고 지

표이다. M1의 값은 ChainMail-only relaxation 단계에서 기록된 최대 처리 

영역 수이며, M3의 값은 HP-ChainMail 전파 이후 확정된 활성 블록 수 

∣∣이다. M2는 활성 블록 정보를 사용하지 않으므로 해당 항목을 표

시하지 않았다.

   Small 조건에서 M3는 59회 반복 후 종료 조건을 만족하였고, Medium 

조건에서도 68회 반복에서 수렴하였다. 반면 M2는 두 조건 모두 300회 반복 

변형 규모 방법
활성 / 평가 

영역 수

Avg 

relaxMs
반복 횟수 종료

Small M1 205 0.98 - -

Small M2 - 8.11 300 ✗
Small M3 15 0.79 59 ✓

Medium M1 223 0.92 - -

Medium M2 - 8.17 300 ✗
Medium M3 86 1.07 68 ✓

Large M1 224 0.92 - -

Large M2 - 8.25 300 ✗
Large M3 476 3.96 300 ✗
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상한에 도달했지만 종료 조건을 만족하지 못했다. 이는 를 초기 상태로 

사용하는 warm-start가 PBD 보정 부담을 줄였음을 보여준다.

   Large 조건에서는 M3도 반복 상한 내에서 종료 조건을 만족하지 못했다. 

이는 변형 규모가 커질수록 활성 영역과 제약 위반량이 함께 증가하여, 제한

된 반복 횟수 안에서 안정화하기 어려워지기 때문이다.

7.2.3 수렴 지표 변화 분석

   수렴 품질은  ,  , 의 반복별 변화로 확인하였다. [그림 7-3]

은 Small, Medium, Large 변형 조건에서 M2와 M3의 수렴 지표 변화를 나

타낸다.
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[그림 7-3] 변형 규모별 수렴 지표 변화

   M2는 에서 시작하는 PBD-only cold-start 방식이다. 초기에는 거리 

제약 위반량  와 부피 제약 위반량 가 낮게 나타나지만, 반복이 진행되면

서 가 단조롭게 감소하지 않고 후반부에 다시 증가하는 경향을 보인

다. 이는 입력 변형이 사전에 전파되지 않은 상태에서 PBD가 변형 형성과 

제약 보정을 동시에 수행하기 때문에, 일부 정점의 위치 보정이 반복적으로 

발생한 결과로 해석된다.
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   M3는 HP-ChainMail 전파로 생성된 에서 시작하는 Hybrid Active 

warm-start 방식이다. 초기  와 는 M2보다 크게 나타날 수 있으나, 이

는 사용자 입력에 따른 변형이 체적 구조에 먼저 반영된 결과이다. Small과 

Medium 조건에서는 PBD 보정이 진행되면서 max ,  , 가 감소하고 

종료 조건을 만족하였다. 이는 를 초기 상태로 사용하는 warm-start가 

PBD의 보정 부담을 줄였음을 보여준다.

   Large 조건에서 M3의 는 반복 중간에 국소적으로 요동하였다. 

그러나 동일한 를 사용하는 M4에서도 유사한 양상이 나타났으므로, 이

를 active block 제한에 따른 경계 효과로만 해석하기는 어렵다. 해당 현상은 

큰 변형 입력으로 인해 HP-ChainMail 전파 이후의 에 잔여 제약 불일

치가 크게 남고, PBD가 이를 반복적으로 보정하는 과정에서 일부 정점의 최

대 이동량이 민감하게 반응한 결과로 볼 수 있다. 반면  와 는 감소 경향

을 유지하였으므로, 전체 보정은 거리·부피 제약 위반량을 줄이는 방향으로 

진행되었다.

7.2.4 소결

   7.2의 결과는 HP-ChainMail·PBD 직렬 결합의 효과를 확인한다. M1은 

입력 반영은 빠르지만 제약 기반 안정화가 부족하고, M2는 PBD 보정을 수

행하지만 cold-start 구조이므로 입력 변형을 처음부터 형성해야 한다. 반면 

M3는 를 warm-start 초기 상태로 사용하여, PBD가 입력 변형 생성보

다 잔여 제약 위반량 보정에 집중하도록 한다.

   결과적으로 Small과 Medium 조건에서 M3는  와 가 감소하는 경향

을 유지하면서 M2보다 적은 반복으로 종료 조건을 만족하였다. 이는 제안 

프레임워크에서 HP-ChainMail이 구조 예측자, PBD가 제약 보정자로 역할을 

분리하는 설계가 타당함을 보여준다. Large 조건에서는 반복 상한 내 종료 조

건을 만족하지 못했지만,  와 의 감소 경향은 유지되어 큰 변형에서도 제

약 보정 방향으로 동작함을 확인할 수 있다.
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7.3 Active Block Restricted Solve 효과 분석 

   이 절에서는 Active Block Restricted Solve의 계산 이득을 분석한다. 비교 

대상은 동일한 에서 시작하는 Hybrid Active(M3)와 Hybrid Global(M4)

이다. M3는 활성 블록 집합 와 연결된 제약만 평가하고, M4는 전체 제

약 집합 를 평가한다. 따라서 두 방법의 차이는 PBD 초기 상태가 아니라 

제약 평가 범위에 있다.

7.3.1 Hybrid Active와 Hybrid Global의 계산 비용 비교

[표 7-5] Hybrid Active와 Hybrid Global의 계산 비용 비교

   실험 결과, M3는 모든 변형 규모에서 M4보다 낮은 평균 보정 시간을 보

였다. Small 조건에서는 전체 2,560개 블록 중 15개 블록만 평가하여 M4 대

비 약 10.77배의 속도 향상을 보였다. Medium 조건에서는 활성 블록 수가 

86개로 증가하였지만, 여전히 약 7.96배의 속도 향상을 유지하였다. Large 조

건에서는 활성 블록 수가 476개까지 증가하면서 속도 향상이 약 2.54배로 감

소하였다.

   이 결과는 Active Block Restricted Solve의 계산 이득이 활성 블록 수에 

따라 달라짐을 보여준다. 변형이 국소적일수록 가 작게 유지되어 M3의 

계산 이득이 크게 나타난다. 반면 변형 규모가 커질수록 가 확장되고, 

평가해야 하는 제약 수도 증가하므로 M3의 계산 비용은 M4에 가까워진다. 

즉, 제안 방식은 고정된 가속비를 보장하는 방법이 아니라, 입력 변형이 전달

변형규모
M4 

블록 수
M3 

블록 수
활성 
비율

M4 
Avg

relaxMs

M3 
Avg 

relaxMs

시간 
비율 

M3/M4

속도 
향상

Small 2,560 15 0.59% 8.46 0.79 9.29% 10.77×

Medium 2,560 86 3.36% 8.53 1.07 12.56% 7.96×

Large 2,560 476 18.59% 10.04 3.96 39.41% 2.54×
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된 공간 범위에 따라 계산 비용이 적응적으로 변하는 제한 보정 구조이다.

7.3.2 활성 블록 수와 계산 시간의 관계

   M3의 계산 비용은 활성 블록 수 ∣∣가 증가할수록 함께 증가하는 

경향을 보였다. Small 조건에서는 활성 비율이 0.59%로 제한되어 M4 대비 

약 10.77배의 속도 향상을 보였고, Medium 조건에서도 활성 비율이 3.36%

에 머물러 약 7.96배의 속도 향상을 유지하였다. 반면 Large 조건에서는 활성 

비율이 18.59%까지 증가하면서 속도 향상이 약 2.54배로 감소하였다.

   활성 블록 비율과 계산 시간 비율이 완전히 선형적으로 일치하지는 않는

다. 예를 들어 Small 조건에서 활성 비율은 0.59%이지만, 시간 비율은 

9.29%로 나타났다. 이는 커널 실행, 메모리 접근, 제약 탐색, atomic 연산, 

 처리와 같은 고정 비용이 존재하기 때문이다. 그럼에도 변형 규

모가 커질수록 M3의 relaxMs가 증가하고, M4 대비 속도 향상이 감소하는 

경향은 일관되게 나타났다.

   따라서 Active Block Restricted Solve의 계산 비용은 전체 도메인 크기보

다 실제 변형이 전달된 활성 영역의 크기에 더 직접적으로 영향을 받는다. 다

만 ∣∣는 평가해야 할 공간 범위와 계산 비용을 설명하는 지표이며, 

PBD 반복 횟수 자체를 직접 결정하는 지표는 아니다.

7.3.3 제한 보정의 의미와 한계

   M3와 M4의 비교는 Active Block Restricted Solve가 global solve를 완전

히 대체하는 일반 해법이 아니라, 국소 변형 상황에서 계산 범위를 줄이기 위

한 제한 보정 전략임을 보여준다. 변형이 국소적일수록 가 작게 유지되

므로 M3의 계산 이득이 크게 나타난다. 반대로 변형이 넓은 영역으로 확산

되면 가 증가하고, M3의 계산 비용은 M4에 가까워진다.

   이때 Active Block Restricted Solve는 활성 블록 내부 정점만 독립적으로 

잘라 보정하는 방식은 아니다. 앞서 5장에서 설명한 것처럼, 하나의 제약이 
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여러 블록에 걸쳐 있을 경우 해당 제약은 관련된 모든 블록에 등록된다. 또한 

활성 블록에서 선택된 제약의 보정량은 그 제약을 구성하는 모든 정점에 대

해 계산된다. 따라서 제약이 활성 블록 경계 밖의 정점을 포함하더라도, 해당 

제약이 평가 대상으로 선택되면 그 정점 역시 보정에 참여할 수 있다. 즉, 블

록은 제약을 탐색하기 위한 공간적 참조 단위이며, 제약 보정의 적용 범위가 

활성 블록 내부 정점으로만 제한되는 것은 아니다.

   다만 이러한 처리는 제한된 평가 범위 안에서 경계 제약의 누락을 줄이기 

위한 보수적 참조 방식이며, global solve와 동일한 전역 보정을 의미하지 않

는다. PBD 보정 단계에서 평가되는 제약은 여전히 와 연결된 제약 집합

으로 제한된다. 따라서 변형이 넓은 영역으로 확산되거나 활성 영역 밖에 잔

여 제약 불일치가 남는 경우에는 M4와 동일한 수렴 특성을 보장하지 않는

다.

   Large 조건에서 속도 향상이 2.54배로 감소한 것은 이러한 구조적 특성을 

보여주는 결과이다. 이는 제안 방식의 실패라기보다, 활성 영역 기반 제한 보

정이 변형 범위에 따라 계산량을 조절하는 방식임을 의미한다. 극단적으로 변

형이 전체 도메인에 가까운 범위로 확산되면 가 전체 블록 집합 에 가

까워지고, 이 경우 M3의 계산 범위는 M4에 가까워질 수 있다. 따라서 

Active Block Restricted Solve는 경계 제약을 가능한 한 포함하면서 계산 범

위를 줄이는 선택적 제한 보정 전략으로 해석하는 것이 적절하다.

7.3.4 소결

   7.3의 결과는 Active Block Restricted Solve가 국소 변형 상황에서 PBD 

제약 평가 비용을 줄이는 데 효과적임을 보여준다. M3는 동일한 에서 

시작하는 M4와 비교하여 Small 조건에서 약 10.77배, Medium 조건에서 약 

7.96배, Large 조건에서 약 2.54배의 속도 향상을 보였다. 이는 를 이용

해 평가 제약 범위를 제한하는 방식이 실제 계산 시간 감소로 이어짐을 의미

한다.

   다만 속도 향상은 변형 규모에 따라 달라졌다. 변형이 국소적일수록 
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가 작게 유지되어 계산 이득이 크게 나타났고, 변형 범위가 넓어질수록 
가 증가하여 M3의 계산 비용은 M4에 가까워졌다. 따라서 Active Block 

Restricted Solve는 모든 조건에서 일정한 가속비를 보장하는 방법이 아니라, 

입력 변형이 전달된 공간 범위에 따라 계산량을 조절하는 선택적 제한 보정 

전략으로 해석하는 것이 타당하다.

   또한 제안 방식은 관련 블록 중복 등록과 제약 단위 보정을 통해 활성 영

역 경계의 제약 누락을 줄이도록 구성되었지만, 평가 범위가 제한된다는 점에

서 global solve와 동일한 전역 보정 결과를 보장하지 않는다. 특히 큰 변형 

조건에서는 활성 영역과 잔여 제약 불일치가 함께 증가할 수 있으며, 이 경우 

반복 상한 내에서 종료 조건을 만족하지 못할 수 있다.

   마지막으로, M3의 계산 범위가 Large 조건에서 M4에 가까워지더라도, 

이는 M2와 동일해진다는 의미는 아니다. M3는 HP-ChainMail 전파로 얻은 

에서 시작하는 warm-start 방식이며, M2는 에서 시작하는 

PBD-only cold-start 방식이다. 따라서 제안 방식의 계산 이득은 변형 범위

가 커질수록 감소할 수 있지만, 초기 상태와 변형 전파 구조 측면에서는 기존 

M2 방식과 구분된다.

7.4 epiCenter 위치 및 변형 방향 벡터 민감도 분석 

   이 절에서는 epiCenter 위치와 입력 방향 벡터 가 활성 블록 수와 PBD 

반복 횟수에 미치는 영향을 확인한다. 앞선 주요 성능 비교에서는 방법 간 차

이를 공정하게 비교하기 위해 epiCenter와 를 고정하였다. 본 절의 실험은 

이러한 입력 조건 통제의 필요성을 확인하기 위한 부가 실험이다.

   실험은 Abdomen 데이터셋에서 수행하였다. epiCenter는 외곽에 가까운 

Corner 위치와 내부에 가까운 Center 위치로 설정하였다. 입력 방향 벡터 
는  , , 단일 축 방향과 세 축 성분을 모두 포함하는   방향으로 구

성하였다. epiCenter 좌표와 는 원본 CT 볼륨의 voxel 좌표계를 기준으로 

표기하였다.
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[표 7-6] epiCenter 위치 및 입력 방향 벡터에 따른 활성 블록 수와 반복 수

   실험 결과, epiCenter 위치는 활성 블록 수에 직접적인 영향을 주었다. 단

일 축 입력에서 Corner의 는 5-7개였지만, Center에서는 18-28개로 

증가하였다. 이는 내부 위치가 외곽 위치보다 변형이 전파될 수 있는 주변 체

적 영역을 더 많이 가지기 때문이다.

   반면 PBD 반복 횟수는 활성 블록 수만으로 결정되지 않았다. 단일 축 입

력에서는 Center 조건의 활성 블록 수가 Corner보다 많았음에도, 모든 경우 

최소 반복 횟수 m in  만 수행한 뒤 종료되었다. 이는 단일 축 입력의 초기 

와 제약 위반량이 작아 추가적인 보정 부담이 크지 않았기 때문이

다.

     입력에서는 Corner와 Center가 각각 59회, 60회의 반복을 필요로 

하였다. 특히 Corner 조건에서는   로 단일 축 입력과 동일한 수준

이었지만, 반복 횟수는 크게 증가하였다. 이는 가 변형이 전달된 공간

적 범위를 나타내는 지표인 반면, PBD 반복 횟수는 전파된 변형 상태에 남

아 있는 거리·부피 제약 불일치의 크기와 복합성에 더 민감하다는 점을 보여

준다.

   따라서 epiCenter 위치와 입력 방향 벡터 는 활성 영역 크기와 수렴 반

복 수에 서로 다른 방식으로 영향을 준다. 활성 블록 수는 제한 보정의 반복

당 계산 비용을 설명하는 데 유용하지만, 종료 조건에 도달하기까지 필요한 

위치   반복 횟수 종료

Corner  7 3 ✓
Corner  7 3 ✓
Corner  5 3 ✓
Corner  7 59 ✓
Center  28 3 ✓
Center  18 3 ✓
Center  21 3 ✓
Center  31 60 ✓
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반복 횟수를 단독적으로 결정하지는 않는다. 이 결과를 바탕으로 주요 성능 

비교에서는 입력 조건에 따른 변동을 배제하기 위해 epiCenter와 를 고정하

였다.

7.5 STC 기반 절개 시뮬레이션 평가 

7.5.1 STC-only와 Distance+STC의 정성 비교

   본 절에서는 정적 절개 시나리오에서 STC가 피부 표면 반응에 미치는 영

향을 확인하기 위해 STC-only 조건과 Distance+STC 조건을 비교한다. 두 

조건은 동일한 절개 위치와 동일한 수축 입력을 사용하지만, 제약 투영 단계

에서 사용하는 제약 구성이 다르다. STC-only 조건은 피부 표면 삼각형의 

면적 기반 STC만 적용한 경우이며, Distance+STC 조건은 STC와 함께 edge 

길이를 유지하는 Distance 제약을 적용한 경우이다.

   이 비교는 STC의 순수한 시각적 효과만을 보기 위한 “적용 전후 비교”가 

아니라, 절개 표면에서 면적 기반 제약과 edge 길이 기반 제약이 서로 다른 

방식으로 작용함을 확인하기 위한 실험이다. STC는 피부 표면 삼각형의 면적 

변화에 반응하여 절개선 주변 표면이 당겨지거나 벌어지는 효과를 유도한다. 

반면 Distance 제약은 외력을 생성하는 요소가 아니라, 외력과 STC 보정으로 

인해 변화한 edge 길이를 기준 길이에 가깝게 되돌리려는 제약이다. 따라서 

Distance+STC 조건에서는 STC에 의해 발생하는 표면 정점의 이동이 

Distance 제약에 의해 일부 제한될 수 있다.

   STC-only 조건에서는 거리 제약에 의한 edge 길이 복원 효과가 없으므

로, 면적 기반 STC의 반응이 상대적으로 직접적으로 드러난다. 이에 비해 

Distance+STC 조건에서는 동일한 정적 절개 및 수축 입력이 주어지더라도, 

Distance 제약이 표면 edge 길이를 유지하려고 작용하기 때문에 절개 주변의 

벌어짐이 더 억제되고 안정화된 형태로 나타난다. 따라서 두 조건의 비교는 

STC가 유도하는 면적 기반 표면 반응과, Distance 제약이 함께 적용되었을 
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때 그 반응이 어떻게 제한되는지를 확인하기 위한 것이다.

(a) STC-only
using Abdomen

(b) Distance+STC
using Abdomen

(c) STC-only
using Head

(d) Distance+STC
using Head

(e) STC-only
using Lower body

(f) Distance+STC
using Lower body

[그림 7-4] STC-only와 Distance+STC 절개 결과 비교

   [그림 7-4]는 STC-only 조건과 Distance+STC 조건의 절개 결과를 비교

한 것이다. STC-only 조건에서는 면적 보정에 의해 절개 주변 표면의 벌어
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짐과 인장 반응이 더 명확하게 관찰된다. Distance+STC 조건에서는 거리 제

약이 표면 edge 길이를 유지하려는 방향으로 작용하기 때문에, 절개 주변 표

면의 움직임이 상대적으로 안정화되지만 STC-only 조건에서 나타나는 면적 

기반 반응은 일부 완화된다. 이는 STC와 거리 제약이 서로 다른 기하량을 보

정하며, 동시에 적용될 경우 표면 반응이 두 제약의 상호작용에 의해 결정됨

을 보여준다.

7.5.2 STC-only와 Distance+STC의 제약 투영 시간 비교

   STC는 피부 표면 삼각형에 대해 면적 기반 제약 계산을 수행하며, 

Distance 제약은 edge 길이 유지를 위한 보정을 수행한다. 두 제약은 적용 대

상과 보정하는 기하량이 다르므로, 동시에 적용될 경우 절개 표면 반응뿐 아

니라 처리 시간에도 차이가 발생할 수 있다. 본 절에서는 STC-only 조건과 

Distance+STC 조건의 projection time과 deform time을 비교하여, 각 조건에

서 제약 투영 단계와 전체 deform 단계의 처리 시간을 확인한다.

   여기서 projection time은 deform 단계 전체 시간이 아니라, 제약 위반량 

계산과 위치 보정량 산출 및 적용이 수행되는 투영 단계의 시간이다. 반면 

Deform time은 전체 deform 단계의 처리 시간이다.

[표 7-7] STC-only와 Distance+STC 처리 성능

데이터셋 PBD Voxel 조건
Projection

time

Deform 

time

Abdomen  ×  ×  STC-only 4.68 ms 32.63 ms

Distance+STC 58.29 ms 85.94 ms

Head  ×  ×  STC-only 6.98 ms 58.3 ms

Distance+STC 107.99 ms 156.52 ms

Lower body  ×  ×  STC-only 9.13 ms 112.23 ms

Distance+STC 201.34 ms 303.08 ms

   실험 결과, 모든 데이터셋에서 Distance+STC 조건은 STC-only 조건보다 
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더 큰 projection time을 보였다. Abdomen 데이터셋에서는 STC-only 조건

의 projection time이 4.68 ms였지만, Distance+STC 조건에서는 58.29 ms로 

증가하였다. Head 데이터셋에서도 6.98 ms에서 107.99 ms로 증가하였으며, 

Lower body 데이터셋에서는 9.13 ms에서 201.34 ms로 증가하였다. 이는 

Distance 제약이 추가되면서 처리해야 하는 edge 기반 제약 수가 증가하고, 

STC의 면적 기반 보정과 함께 거리 제약 투영이 수행되기 때문이다.

   Deform time 역시 데이터셋 크기와 제약 조건에 따라 증가하였다. 

STC-only 조건에서는 Abdomen, Head, Lower body에서 각각 32.63 ms, 

58.30 ms, 112.23 ms가 측정되었고, Distance+STC 조건에서는 각각 85.94 

ms, 156.52 ms, 303.08 ms가 측정되었다. 특히 Lower body 데이터셋에서는 

데이터 크기와 표면 요소 수가 증가하면서 전체 deform 단계의 처리 시간이 

크게 증가하였다.

   따라서 본 실험은 STC의 순수 추가 overhead를 측정하기 위한 비교가 아

니라, 절개 시나리오에서 STC-only 조건과 Distance+STC 조건이 서로 다른 

제약 투영 비용과 표면 반응을 보인다는 점을 확인하기 위한 보조 평가이다. 

STC-only 조건은 면적 기반 피부 표면 반응을 비교적 직접적으로 확인할 수 

있는 조건이며, Distance+STC 조건은 거리 제약이 함께 작용할 때 STC의 

표면 반응이 어떻게 제한되고 안정화되는지를 보여주는 조건이다.

   이 결과는 STC가 단독으로는 비교적 작은 projection time으로 피부 표면

의 면적 기반 반응을 표현할 수 있음을 보여준다. 반면 Distance 제약과 함께 

적용될 경우 제약 투영 비용은 크게 증가하지만, 표면 edge 길이 유지 효과

가 함께 작용하여 절개 주변 표면 반응이 더 안정화된다. 따라서 STC 기반 

절개 표현을 실제 시뮬레이션에 통합하기 위해서는 STC와 Distance 제약 사

이의 균형, 제약 수, 반복 횟수, 그리고 활성 영역 제한 방식을 함께 고려해

야 한다.
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Ⅷ. 결론 

8.1 정리 

   이 논문은 CT 기반 체적 데이터에서 사용자 입력에 따른 연부 조직 변형

과 절개 반응을 표현하기 위해 HP-ChainMail과 PBD를 결합한 혼합형 변형 

프레임워크를 제안하였다. 핵심은 HP-ChainMail을 PBD 보정에 앞서는 사전 

구조 예측 단계로 배치한 것이다. HP-ChainMail은 사용자 입력을 빠르게 전

파하여 중간 변형 상태 와 활성 블록 집합 를 생성하고, PBD는 

를 warm-start 초기 상태로 사용하여 거리, 부피, 이면각 제약의 잔여 

위반량을 보정한다. 이를 통해 입력 변형의 빠른 형성과 제약 기반 안정화를 

하나의 직렬 파이프라인 안에서 처리하였다.

   실험 결과, Hybrid Active 방식은 Small 및 Medium 변형 조건에서 

PBD-only cold-start 방식보다 적은 반복으로 종료 조건을 만족하였다. 이는 

를 warm-start 초기 상태로 사용하는 구조가 PBD의 보정 부담을 줄일 

수 있음을 보여준다. 또한 동일한 에서 시작하는 Hybrid Global과 비교

했을 때, Hybrid Active는 활성 블록 기반으로 제약 평가 범위를 제한하여 

반복당 계산 비용을 줄였다. Small, Medium, Large 조건에서 각각 약 10.77

배, 7.96배, 2.54배의 속도 향상이 나타났으며, 변형 범위가 넓어질수록 활성 

블록 수가 증가하여 계산 이득이 감소하는 경향을 확인하였다.

   절개 시뮬레이션에서는 CT 기반 피부 표면 탐지와 면적 기반 Skin 

Tension Constraint(STC)를 이용하여 정적 절개 조건에서의 피부 표면 반응

을 평가하였다. STC는 피부 표면 삼각형의 현재 면적과 기준 면적의 차이를 

제약 위반량으로 사용하고, 면적 그래디언트를 따라 정점 위치를 보정하는 선

택적 피부 표면 제약이다. 실험에서는 STC-only 조건과 Distance+STC 조건

을 비교하였으며, STC-only 조건에서는 절개선 주변의 벌어짐과 인장 반응

이 상대적으로 뚜렷하게 나타났다. 반면 Distance+STC 조건에서는 거리 제약
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이 edge 길이를 유지하려는 방향으로 함께 작용하면서 STC에 의한 표면 이

동이 일부 제한되고 안정화된 형태로 나타났다. 이는 STC가 절개 표면의 면

적 기반 반응을 유도할 수 있으며, 거리 제약과 함께 적용될 경우 두 제약의 

상호작용에 따라 최종 표면 반응이 달라질 수 있음을 보여준다.

   종합하면, 제안 프레임워크는 HP-ChainMail의 빠른 입력 전파, PBD의 

제약 기반 안정화, active block 기반 계산 범위 제한, STC 기반 피부 표면 

반응 표현을 하나의 GPU 기반 흐름 안에서 결합한 구조이다. 이는 의료 영

상 기반 혼합형 체적 변형 및 절개 시뮬레이션을 위한 기반 프레임워크로 활

용될 수 있다.

8.2 연구 범위 및 한계 

   이 논문은 완성된 수술 시뮬레이터를 구현하는 것보다, CT 기반 체적 데

이터에서 변형 전파, 제약 보정, 활성 영역 제한, 피부 인장 반응을 하나의 

실행 흐름 안에서 결합할 수 있는지를 확인하는 데 초점을 두었다. 따라서 실

험은 제안 구조의 동작 방식과 성능 경향을 확인할 수 있는 범위로 제한하였

다.

   Active Block Restricted Solve는 변형이 국소적일 때 큰 계산 이득을 보

였지만, 변형 범위가 넓어질수록 활성 블록 수가 증가하여 global solve에 가

까운 비용을 보였다. Large 조건에서 속도 향상이 감소하고 반복 상한 내 종

료 조건을 만족하지 못한 경우도 있었다. 이는 제안 방식의 실패라기보다, 활

성 블록 기반 제한 보정이 변형이 전달된 영역에 비례하여 계산량이 증가하

는 구조임을 보여준다. 또한 큰 변형 조건에서는 HP-ChainMail 전파 이후의 

에 잔여 제약 불일치가 크게 남을 수 있으며, 이로 인해 일부 정점의 보

정 부담이 반복 후반까지 지속될 수 있다.

   실험에서 사용한 deformation time은 방법 간 수렴 거동을 비교하기 위해 

비교적 보수적인 종료 조건을 적용한 결과이다. 실험에서는  , 부피 

제약 위반량의 개선율, 최소 반복 수, 반복 상한 등을 함께 사용하여 안정화 
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과정을 관찰하였다. 실제 혼합형 운용에서는 기존 PBD 응용처럼 고정된 소수

의 투영 반복을 사용하거나 종료 조건을 완화하여 더 높은 응답성을 얻을 수 

있다. 따라서 시간 측정 결과는 최적화된 실시간 운용 성능이라기보다, 방법 

간 비교를 위한 분석 조건에서의 결과로 해석하는 것이 적절하다.

   절개 실험은 STC의 효과를 확인하기 위한 정적 절개 시나리오로 구성하

였다. 따라서 실제 수술 도구와 조직 사이의 연속적인 접촉, 절개 경로의 동

적 변화, 실시간 거동 변화까지 모두 포함하지는 않는다. 또한 STC는 피부 

표면의 면적 변화에 기반한 단순화된 인장 제약이므로, 실제 피부의 비등방성

이나 조직층별 물성 차이를 모두 반영하지는 않는다. 다만 이러한 단순화 덕

분에 STC는 PBD 형식의 위치 보정 절차로 구성될 수 있으며, 절개 주변 피

부 표면의 인장 반응을 확인하는 데 사용될 수 있었다. 또한 정성 비교 실험

을 중심으로 평가하였기 때문에 정량 비교 지표는 충분히 포함하지 못하였다. 

따라서 향후 연구에서는 방향 의존성을 반영한 STC 확장과 함께, 절개 반응

을 객관적으로 평가할 수 있는 정량 지표를 추가할 필요가 있다.

8.3 맺음말 

   이 논문은 HP-ChainMail을 구조 예측자로, PBD를 제약 보정자로 분리

한 직렬 혼합형 구조를 제안하였다. 또한 HP-ChainMail 전파 과정에서 얻은 

활성 블록 정보를 PBD 보정 범위 제한에 활용하고, STC를 통해 절개 이후 

피부 표면의 면적 기반 반응을 표현하였다.

   제안 프레임워크는 CT 기반 체적 데이터에서 사용자 입력에 따른 변형과 

절개 반응을 함께 다루기 위한 기반 구조이다. 실험을 통해 빠른 입력 전파, 

제약 기반 안정화, 활성 영역 제한에 따른 계산 비용 감소, STC 기반 피부 

표면 반응 표현 가능성을 확인하였다. 이러한 결과는 의료 영상 기반 혼합형 

변형 시뮬레이션으로 확장하기 위한 출발점으로 활용될 수 있다.
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부록 

<부록 1> Active Block Restricted Solve 알고리즘 

  Active Block Restricted Solve는 HP-ChainMail 전파 이후 확정된 활성 

블록 집합 를 입력으로 받아, 해당 블록들과 연결된 제약만 PBD 반복에

서 평가한다. 본문 5장에서는 BlockConstraintTable의 구조와 중복 등록 처리 

방식을 설명하였으며, 본 부록에서는 실제 단일 PBD 반복이 어떤 순서로 수

행되는지를 정리한다.

  알고리즘의 핵심은 세 단계로 나눌 수 있다. 첫째, 각 정점에 누적될 위치 

보정량 ∆와 정규화 계수 를 초기화한다. 둘째, 활성 블록에 등록된 제약

들을 순회하면서 각 제약의 투영 보정량을 계산하고, 관련 정점에 보정량을 

누적한다. 셋째, 누적된 보정량을 α로 나누어 정점 위치를 갱신한다. 이때 
는 하나의 정점이 여러 제약으로부터 동시에 보정을 받을 때, 보정량이 과도

하게 누적되는 것을 완화하기 위한 정규화 계수로 사용된다.

[표 <부록 1>-1] Active Block Restricted Solve의 단일 반복

Algorithm 1. Restricted Block Solve – single iteration

Require

    : 활성 블록 집합

   : 제약 유형 의 평탄화 제약 인덱스 배열

    : 블록 에 등록된 타입 의 제약 구간

    : 타입   제약의 중복 처리를 방지하기 위한 stamp 배열

    : 현재 PBD 반복의 정점 위치

Ensure:

      : 다음 PBD 반복의 정점 위치
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   는 제약 가 포함하는 정점 집합이다. 제약이 활성 블록 경계에 

걸쳐 있는 경우,  에는 활성 블록 밖의 정점이 포함될 수 있다. 이 경

우에도 해당 제약이 에 포함되면 관련 정점의 보정량은 함께 계산된다. 

이는 활성 영역 경계에서 보정이 불연속적으로 끊기는 것을 완화하기 위한 

처리이다.

  STC를 함께 사용하는 경우에는 피부 표면 삼각형 제약을 별도의 제약 타

입으로 구성하여 유사한 방식으로 순회할 수 있다. 다만 본 논문의 절개 실험

에서는 STC-only와 Distance+STC 조건을 구분하여 STC와 거리 제약의 상

호작용을 비교하였다.

1: ∆ ← 0, ← 0 for all vertices 
2: initialize    ← 0 for all constraint types   and constraints 
3: for each ∈ do
4:   for each ∈ do

5:     for each ∈  do
6:         ←  
7:       if   ≠   then
8:         continue
9:       end if
10:       compute position correction  for all ∈ 
11:       for each ∈  do
12:         ∆ ← ∆  
13:          ←   
14:       end for
15:     end for
16:   end for
17: end for
18: for each vertex   with    do

19:       ←   ∆
20: end for

21: return   
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<부록 2> 외부 표면 탐지 알고리즘 

  본 알고리즘은 CT 밀도 값을 이용해 각 정점을 공기 영역과 피부 후보 영

역으로 분류한 뒤, 사면체 단위로 외부 피부 표면 삼각형을 추출한다. 추출된 

삼각형 집합은 이후 STC가 적용될 피부 표면 면 집합으로 사용된다.

[표 <부록 2>-1] 외부 피부 표면 탐지 알고리즘

Algorithm 2. Detect Skin Surface

Require

    : 사면체 인덱스 목록

    : 정점 에 대응하는 CT 밀도 값

    

    

Ensure:

    : 외부 피부 표면 삼각형 목록

1: initialize   using min and max
2: for each ∈  do
3:     ← 
4:    ←  
5:     ← empty list

6:   let    
7:     ←  
8:   for each ∈  do
9:     if      then
10:         ←   
11:        ← 
12:     end if
13:   end for
14:   if    then
15:     for each ∈  do
16:       if   ≠   then
17:         append   to 
18:       end if
19:     end for
20:     if    then
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  여기서    은 해당 정점이 공기 또는 시각화 대상

이 아닌 영역으로 분류되었음을 의미한다. 하나의 사면체에서 공기 정점이 정

확히 하나만 존재하면, 나머지 세 정점은 공기와 접하는 경계면을 구성한다고 

판단하여 외부 피부 표면 삼각형으로 등록한다.

21:      register   as an external skin surface face
22:     end if
23:   end if
24: end for

25: return 
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<부록 3> STC 제약 처리 알고리즘 

  STC는 피부 표면 삼각형의 현재 면적과 기준 면적의 차이를 제약 위반량

으로 사용한다. 각 정점의 위치 보정량은 면적 함수의 그래디언트를 이용하여 

계산하며, 기준 면적보다 면적이 커지는 인장 상태에서는 증폭 계수 

를 적용하여 보정 반응을 강화한다.

[표 <부록 3>-1] STC 제약 처리 알고리즘

Algorithm 3. STC Solver for a Triangle Face

Require

    : 삼각형을 구성하는 세 정점 위치

    : 각 정점의 역질량

    : 기준 면적

    : STC 강성 계수

   : 인장 증폭 계수

Ensure:

  ∆∆∆  : 각 정점 위치의 보정량

1:   ←   
2:   ←   
3:  ←  × 
4:   ←  
5: if  ≈  or  ≈   then
6:   return 
7: end if

8:  ←   

9:  ←   ⋅   
10: compute area gradients:
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  은 현재 면적이 기준 면적보다 커지는 인장 상태에서만 증가

한다. 즉  ≦ 인 경우에는 max       이므로 추가 증폭이 

적용되지 않는다. 다만 STC의 기본 제약량은     로 정의되므로, 

  인 경우에도 면적을 기준 면적에 가깝게 회복하는 방향의 기본 보정은 

수행된다. 이를 통해 STC는 기준 면적을 유지하려는 면적 기반 제약으로 작

동하되, 인장 상태에서는 복원 반응이 더 강하게 나타나도록 구성된다.

  STC는 기존 PBD 제약과 동일하게 “위반량 계산 → 그래디언트 계산 → 

위치 보정량 산출”의 흐름을 따른다. 따라서 STC는 별도의 독립적인 시뮬레

이션 단계가 아니라, PBD 형식으로 정의할 수 있는 피부 표면 삼각형 단위

의 선택적 위치 보정 제약이다. 본 논문의 절개 실험에서는 STC-only 조건

과 Distance+STC 조건을 구분하여, 면적 기반 STC가 단독으로 작용할 때의 

표면 반응과 거리 제약이 함께 적용될 때의 상호작용을 비교하였다.

       ∇   ←    × 
       ∇   ←   × 
       ∇   ←    × 
11:  ←    ∇ 
12: if  ≈   then
13:   return 
14: end if
15:   ← ⋅⋅
16: for each ∈ do
17:   ∆ ←  ⋅⋅∇ 
18: end for

19: return ∆∆∆
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<부록 4> 주요 실험 파라미터 

  본 부록에서는 7장의 실험에서 사용한 입력 조건과 PBD 종료 조건 관련 

설정을 정리한다. 본문에서는 실험 결과와 해석을 중심으로 다루고, 반복적으

로 제시하기 어려운 세부 파라미터는 본 부록에 제시한다.

[표 <부록 4>-1] PBD 종료 조건 파라미터

[표 <부록 4>-2] Abdomen 기반 변형 규모별 입력 조건

파라미터 값 설명

  ×   위치 변화량 절대 임계값

  ×   부피 제약 위반량 개선 정체 판단 임계값

  ×   정체 누적 횟수 카운트 허용을 위한  

가드 조건

 4 정체 판단을 위한 연속 반복 횟수

m in 3 최소 반복 횟수

m ax 300 최대 반복 횟수

변형 규모 epiCenter 
원본 voxel 

기준  격자 기준 gradient

Small         
Medium         

Large         
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<부록 5> 이면각 제약 위반량 보조 확인 

  이면각 제약은 모든 PBD 보정 과정에 포함되지만, 본문 실험의 중심 지표

로는 사용하지 않았다. 본문의 수렴 분석은 최대 위치 변화량  , 거리 

제약 위반량  , 부피 제약 위반량 를 중심으로 수행하였다. 이면각 제약 

위반량 는 과도한 접힘이나 비틀림이 발생하는지를 확인하기 위한 보조 지

표로 사용하였다.

[표 <부록 5>-1] 이면각 제약 위반량 보조 확인

[그림 <부록 5>-1] 변형 규모에 따른 이면각 제약 위반량 변화

  는 모든 변형 규모에서 반복이 진행됨에 따라 감소하는 경향을 보였다. 

따라서 이면각 제약 역시 PBD 보정 과정에 의해 안정화되고 있음을 확인할 

수 있다.

변형 규모 방법 최종 
Small M2  ×  
Small M3  ×  

Medium M2  ×  
Medium M3  ×  

Large M2  ×  
Large M3  ×  
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     CT-based medical images are useful for medical simulation because they 
represent internal anatomical structures as three-dimensional volumetric data. 
However, it is difficult to achieve fast response to user input while maintaining 
distance, volume, and dihedral constraints in high-resolution volumetric data. In 
incision scenarios, it is also necessary to represent not only visual surface 
separation but also the opening and tension-like response of the skin surface 
around the incision.
  This thesis proposes a hybrid deformation framework that combines 
HP-ChainMail and Position-Based Dynamics(PBD) for interactive soft tissue 
deformation and static incision response in CT-based volumetric data. The key 
idea is to place HP-ChainMail before PBD as a structural prediction stage. 
HP-ChainMail rapidly propagates the user input and generates an intermediate 
deformation state   and an active block set . PBD then uses   as a 
warm-start initial state and corrects the remaining violations of distance, volume, 
and dihedral constraints.
  To reduce computational cost, this thesis introduces an Active Block Restricted 
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Solve that reuses  , obtained during HP-ChainMail propagation, to restrict 
the PBD constraint evaluation range. Instead of evaluating the entire constraint 
set at every iteration, the proposed method selectively evaluates constraints 
connected to active blocks. In addition, a BlockConstraintTable is used to store 
the correspondence between blocks and constraints, and a -based 
mechanism prevents duplicated constraints from being projected multiple times 
within the same iteration.
  For incision representation, this thesis extracts candidate skin surface triangles 
from CT data and defines a Skin Tension Constraint(STC) as an optional 
surface constraint. STC uses the difference between the current triangle area and 
its reference area as the constraint violation and computes positional corrections 
along the area gradient. In the static incision experiment, STC-only and 
Distance+STC conditions were compared to examine the surface response caused 
by area-based correction and the effect of applying distance constraints together 
with STC.
  Experiments compared ChainMail-only, PBD-only cold-start, Hybrid Active 
warm-start, and Hybrid Global warm-start methods. The Hybrid Active method 
satisfied the stopping condition with fewer iterations than the PBD-only method 
under Small and Medium deformation conditions. Compared with Hybrid 
Global, which starts from the same  , Hybrid Active achieved speedups of 
approximately 10.77×, 7.96×, and 2.54× under Small, Medium, and Large 
deformation conditions, respectively. In the static incision experiment, the 
STC-only condition showed clearer incision opening and area-based surface 
response, whereas the Distance+STC condition produced a more constrained and 
stabilized surface response because the distance constraint acted to preserve edge 
lengths.
  The proposed framework integrates fast input propagation by HP-ChainMail, 
constraint-based stabilization by PBD, active block-based restriction of the 
computation range, and STC-based skin surface response into a single 
GPU-based pipeline. The framework can serve as a basis for interactive 
volumetric deformation and static incision simulation using medical image data.

【Keywords】 : CT-based medical image, volumetric deformation, 
HP-ChainMail, Position-Based Dynamics, Active Block Restricted Solve, Skin 
Tension Constraint
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