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Zusammenfassung. Tn dieser Arbeit stellen wir einen voll-automati-
sierten Algorithmus vor, der in der Lage ist, die weifle Substanz in der
Region oberhalb der Ventrikel ans T1l-gewichteten anatomischen MR-
Datensitzen des menschlichen Gehirns zu segmentieren. Tm Gegensatz
zu anderen Methoden werden dabei nur wenige Voraussetzungen iiber
die zu verarbeitenden Daten gemacht, und es sind keine ggf. manuell
zu begleitenden Vorverarbeitungsschritte, wie #z.B. Filterung und/oder
Normalisierung, nétig. Der Algorithmus wurde unter Zuhilfenahme der
Cogunition Network Technology implementiert, die eine wissensbasierte
und kontextsensitive Handhabung der Bilddaten erlaubt. Eine quanti-
tative Auswertung anhand von bis jetzt 10 Datensdtzen zeigt, daf§ im
Vergleich zu einer manuellen Segmentierung eine overlay-metric von 0.9
erzielt wird.

1 Einleitung

Durch die immer groflere Verfiigharkeit von Kernspintomographen in der klini-
schen Forschung und die damit einhergehende steigende Anzahl der zu verar-
beitenden Datensitze wird es zunehmend wichtiger, Arbeitsschritte zu automa-
tisieren und unabhingig von manueller Interaktion zu machen. Dabei bilden
Segmentierungs- und Klassifikationsaufgaben oftmals den ,Flaschenhals® der
Verarbeitungskette, da automatische Losungen oft nur unzureichende Ergeb-
nisse liefern und manuelle Verfahren sehr zeit- und personalaufwindig sind. Tm
vorliegenden Fall ist es fiir eine aktuelle MR-Spektroskopie-Studie zur Alzheimer-
Krankheit notig, die weifie Substanz oberhalb des Ventrikelsystems zu segmentie-
ren. In diesem transversalen Bereich werden spektroskopische Messungen koregi-
striert, deren KErgebnisse zusammen mit den Ergebnissen der Gewebeklassifikati-
on der weilen Substanz in weitere orts- und gewebetypabhiingige Berechnungen
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einfliefen. Da das Ziel eine vollautomatische Verarbeitung der Auswertung sein
soll, die potentiell auch im klinischen Alltag eingesetzt werden kann, ist eine
manuelle oder halb-automatische Verarbeitung nicht gewiinscht. Tn dieser Ar-
beit wird ein Verfahren vorgestellt, das auf T1-gewichteten MR-Datensitzen die
geforderte Aufgabe zufriedenstellend 16st und dabei nur wenige Voraussetzungen
iiber die Beschaffenheit der Ausgangsdaten macht.

2 Stand der Forschung

Die uns bekannten Verfahren zur automatischen Segmentierung der weiflen Sub-
stanz, wie sie zum Beispiel in den Softwarepaketen Brains2 [1] und BrainVoya-
ger [2] implementiert sind, arbeiten meist mit Schwellenwerten und verlangen
i.d.R. nach einer umfangreichen Vorverarbeitung der anatomischen Ausgangs-
daten mit Hilfe von Filterungs-, Homogenisierungs- und Normalisierungsopera-
tionen, die teilweise interaktiv begleitet werden miissen. Wenn Segmentierungs-
ergebnisse fiir prizise volumetrische Berechnungen herangezogen werden sollen,
ist eine manuelle Bearbeitung unumginglich und definiert nach wie vor den Gold-
standard. Je nach gewiinschter Qualitit kann dies — alleine fiir die transversalen
Schichten oberhalb der Ventrikel — leicht einen Tag Arbeitszeit pro Datensatz in
Anspruch nehmen.

3 Wesentlicher Fortschritt durch den Beitrag

Das hier vorgestellte Verfahren setzt keinerlei Vorverarbeitung wie Filterung,
Homogenisierung oder Normalisierung der zu verarbeitenden T1-gewichteten
MR-Datensatze des menschlichen Kopfes voraus. Es arbeitet vollautomatisch
auf Daten von Probanden ohne pathologische intrakranielle Raumforderungen
(Tumore, Blutungen, etc.), die mit verschiedenen MR-Sequenzen aufgenommen
wurden und eine unterschiedliche Qualitéit hinsichtlich Helligkeit, Kontrast und
Signal-zu-Rausch-Verhiltnis aufweisen.

4 Methoden

Die Bildanalysealgorithmen wurden mittels der Cognition-Network-Technology
(CNT) [3] der Firma Definiens AG, Miinchen, entworfen und mit Hilfe der Skript-
sprache Perl gesteuert. Das objektorientierte Konzept der CNT zur wissensba-
sierten Bildanalyse und der Workflow zur automatisierten Verarbeitung von 3D-
MR-Daten wurden in [4] vorgestellt. Fiir die damalige Aufgabe — automatisierte
Segmentierung der Seitenventrikel — war es noch ausreichend, einfachere Opera-
tionen mit der CNT zu vollziehen und somit eine evaluierte Machbarkeitsstudie
fir die Verarbeitung von 3D-Daten mit dieser Technologie zu bilden. Hinge-
gen muf in diesem Beitrag, aufbauend auf den dort erlangten Erkenntnissen,
verstirkt auf die erweiterten Moglichkeiten der CNT zuriickgegriffen werden, um
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Abb. 1. Beispiel fiir ein transversales Eingangsbild (a), an dem einige Verarbeitungs-
schritte des Algorithmus illustriert werden. (b) zeigt die Verarbeitung nachdem eine
Abschitzung fiir die Kalotte (hellgrau) und eine Maskierung von absolut und relativ
zur Umgebung dunklen Bereichen (schwarz) erfolgte. In (¢) sind Kantenbereiche grau
dargestellt. Diese begrenzen die zu bildenden Segmente, die in Nachbarschaft zu den
dunklen Bereichen als graue Substanz (in (d) dunkelgrau dargestellt) klassifiziert wer-
den. Der weifl markierte Bereich in (d) stellt das Segmentierungsergebnis fiir die weifle
Substanz in dieser Schicht dar.

(d)

der jetzigen viel komplexeren Problemstellung besser gerecht zu werden. Im Fol-
genden werden kurz die wesentlichen Verarbeitungsschritte zur Umsetzung des
Algorithmus skizziert: Das Verfahren zum Auffinden der weiflen Substanz arbei-
tet auf transversalen Schichten eines MR-Volumendatensatzes und klassifiziert
zuniichst alle absolut dunklen Bereiche nach einer einfachen Histogrammanalyse
des Eingangsbildes (Abb. 1(a)). Damit werden im Wesentlichen extrakranielle
und liquorgefiillte Areale klassifiziert, die auch eine Abschitzung des Kalotten-
umfangs erlauben (grauer Bereich in Abb. 1(b)). Danach werden Bereiche, die
relativ zur Umgebung dunkel sind, markiert. Dies erfasst hauptséchlich Liquor,
der aufgrund des Partialvolumeneffekts heller erfasst wurde, und Teile der grau-
en Substanz. In Abb. 1(b) sind dies die schwarz dargestellten Bereiche innerhalb
der Kalotte. Nun wird auf alle noch nicht markierten Bildpunkte ein lokal adap-
tiver Kantendetektor eingesetzt, der vorzugsweise Pixel, die auf der Grenze zwi-
schen grauer und weifler Substanz liegen, erfasst und markiert (Abb. 1(c)). Eine
Kontrastsegmentierung unterteilt die noch verbleibende unmarkierte Bildfliche
in Objekte dhnlicher Helligkeit und Grofle. Dabei hindern die zuvor markierten
Kantenpixel die Kontrastsegmentierung daran, Objekte zu bilden, die iiber Kan-
ten hinausgehen. Segmente, die zu Liquor-Objekten Kontakt haben, werden vom
Algorithmus mit groer Wahrscheinlichkeit der grauen Substanz zugeordnet, was
inshesondere fiir Schichten oberhalb der Ventrikel zutrifft. Die nun verbleibenden
unklassifizierten Objekte in der Bildmitte stellen das Geriist fiir die weifle Sub-
stanz dar. Mit Hilfe von kontextsensitiven Erosions- und Dilatationsoperationen
werden alle Rest- und Kantenobjekte ggf. der weiflen Substanz zugeordnet, um
sie weiter auszuformen (Abb. 1(d)). Eine nachtriiglich angewandte 3D-Region-
Growing-Operation klassifiziert den nun zusammenhéngenden Bereich der wei-
Ben Substanz.
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Abb. 2. Detailausschnitte der 10 quantitativ untersuchten Datensitze, die der jeweils
ersten transversalen Schicht oberhalb des Ventrikelsystems entnommen wurden. Das
Segmentierungsergebnis des hier vorgestellten Verfahrens ist weifl umrandet eingezeich-
net.

5 Ergebnisse

Das Verfahren wurde bislang auf 25 verschiedene Datenséitze angewandt und lie-
fert nach Sichtkontrolle in allen Fillen addquate Ergebnisse in den transversalen
Schichten oberhalb des Ventrikelsystems. Dies ist genau der Bereich, in dem die
ca. 10 mm dicke Schicht der spektroskopischen Untersuchung koregistriert wird,
und die Ergebnisse der Gewebeklassifikation mit einflieffen sollen. Eine quantita-
tive Evaluation wurde bislang im Vergleich zu zehn Datensétzen vorgenommen,
fiir die eine manuelle Segmentierung der weiflen Substanz vorliegt (Abb. 2). Die-
se wurde unter Zuhilfenahme von [5] angefertigt. Eine erste Auswertung zeigt,
dass in dem geforderten Bereich oberhalb der Ventrikel eine mittlere overlay-
metric nach [6] von 0,90 mit einer Standardabweichung von 0,019 erreicht wird.
Die grofite Ubereinstimmung betriigt 0,92 und die schlechteste 0,85.

6 Diskussion

Die vorgestellte Methode arbeitet robust und liefert ein zufriedenstellendes Seg-
mentierungsergebnis fiir die zugrundeliegende Anwendung. Da es, im Gegensatz
zu anderen Verfahren, wenige Voraussetzungen iiber die zu verarbeitenden Da-
tensétze macht, ist es fiir die Eingliederung in den Arbeitsablauf zur Auswertung
der spektroskopischen Messungen geeignet und verlingert diesen insbesondere
nicht um manuelle Verarbeitungsschritte. Beim Testen kam die Verarbeitung
von Datensitzen unterschiedlicher MR-Sequenzen (u.a. MPRAGE, MDEFT,
T1FLASH) erfolgreich zum Einsatz, die die in der klinischen Diagnostik und
Forschung typischen Qualitatsschwankungen aufweisen. Teilweise erzielen an-
dere Verfahren eine héhere overlay-metric von ca. 0,95. Tm Vergleichsfall (mit
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BrainVoyager) wurden solche Ergebnisse aber nur erzielt, wenn der Ausgangs-
datensatz aufwindig gefiltert und normalisiert wurde, was unabdingbar manuel-
le Arbeitsschritte notig macht. Zudem werden bei nichtlinearer Normalisierung
des Kortex, wie zum Beispiel der weit verbreiteten Talairach-Transformation,
Groflenverhiltnisse verzerrt, so dass in Hinblick auf volumetrische Answertun-
gen die Aussagekraft, der mit solchen Verfahren gefundenen Ergebnisse, einge-
schrinkt ist. Es ist geplant, die vorgestellten Algorithmen noch zu erweitern und
auch auf Schichten anwendbar zu machen, die Ventrikelstrukturen enthalten, um
somit die Segmentierung der weiflen Substanz auch auf tieferen Schichten von
nicht-normalisierten Datenséitzen answeiten zu kénnen. Gerade durch das objek-
torientierte Konzept der Cognition-Network-Technology kénnen die hier gezeig-
ten Verfahren mit Implementierungen bereits vorhandener Algorithmen [4] der
gleichen Programmplattform interagieren.
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