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Zusammenfassung. Der vorliegende Beitrag stellt die Erweiterung ei-
nes Frameworks zur medizinischen Bildverarbeitung um Methoden zur
effizienten Laufzeitreprasentation und Verarbeitung von Gefafigraphen
vor. Neben einem Konzept zur Klassifikation solcher symbolischer Be-
schreibungen wird die technische Realisierung mittels der Bibliotheken
ITK, VTK und BGL prisentiert. Dartiber hinaus wird ein standardisier-
tes Dateiformat auf Basis von XML vorgeschlagen. Die komplette Bild-
verarbeitungskette von der Segmentierung tiber die Analyse der Geféafle
bis hin zur Visualisierung kann in einer Pipeline abgebildet werden.

1 Einleitung

Fiir viele Probleme der computergestiitzten Operationsplanung ist ein detail-
liertes Wissen iiber die patientenindividuelle Gefdflanatomie essentiell. In den
letzten Jahren wurden deshalb eine Vielzahl von Segmentierungsverfahren fiir
gefaBartige Strukturen vorgeschlagen. Darauf aufbauend haben sich Verfahren
etabliert, die eine topologische und morphologische Analyse von Gefdlbdumen
erlauben, indem sie diese in eine symbolische Beschreibung {iberfithren. Diese ap-
proximiert die reale Gefdflanatomie, indem eine hierarchische bzw. graphendhn-
liche Datenstruktur aufgebaut wird, in welcher die Lage der Verzweigungen, die
einzelnen Gefdlabschnitte und deren Durchmesser représentiert sind. Je nach
Bildmodalitdt, Bildqualitdt und untersuchter anatomischer Struktur kommen
jedoch jeweils unterschiedliche Verfahren zur Segmentierung, Analyse und Vi-
sualisierung zum Einsatz. Oft muss ein Kompromiss zwischen medizinischen An-
forderungen und algorithmischen Randbedingungen gefunden werden. Hieraus
ergeben sich oft spezialisierte Software-Losungen, die nur schwer auf verwandte
Anwendungsgebiete {ibertragbar sind.

Die beschriebenen Probleme lassen sich zum Teil umgehen, indem auf Soft-
ware-Ebene Datenstrukturen und Schnittstellen standardisiert werden. Dariiber
hinaus bedarf es aber auch einer Systematik, die vorgibt, auf welcher Abstrakti-
onsebene iiberhaupt mit symbolischen Beschreibungen gearbeitet werden kann.
Ziel dieser Arbeit ist es daher, einen standardisierten ,Baukasten“ fiir Software
zur Verarbeitung von Gefaf8bdumen fiir unterschiedlichste Anwendungen bereit-
zustellen.
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2  Stand der Technik

Es existieren mittlerweile eine Vielzahl von kommerziellen und frei verfiighbaren
Bibliotheken oder Frameworks zur Unterstiitzung der medizinischen Bildverar-
beitung. In den letzten zwei Jahren hat sich allerdings das Insight Segmentation
and Registration Toolkit (ITK) [1] der National Library of Medicine zu einem
de-facto Standard fiir die Bildverarbeitung entwickelt. Umfangreiche Visualisie-
rungsfunktionalititen stellt das ebenfalls frei verfiigbare Visualization Toolkil
(VTK) [2] bereit. Zur Kombination der beiden Systeme und Erginzung um
Module zur Datenhaltung und Interaktion mit mediznischen Bilddaten wurde
am Deutschen Krebsforschungszentrum das Medical Imaging Interaction Toolkit
(MITK) [3] entwickelt. Diese Bibliotheken sind allerdings momentan auf die Ver-
arbeitung von Volumendaten und Oberflichenmeshes beschrinkt. Bibliotheken
oder Frameworks zur effizienten und gleichzeitig flexiblen Laufzeitreprisentation
und einfachen Verarbeitung von Gefafigraphen sind in der aktuellen Literatur
nicht beschrieben.

3 Material und Methoden

Die hier vorgestellte Arbeit entstand aus der Notwendigkeit, unterschiedliche
Basistechnologien zur Erzeugung und Verarbeitung von symbolischen Beschrei-
bungen in eine iibergeordnete, einheitliche Softwarestruktur zu betten. Diese
HInfrastruktur® wird in den folgenden Abschnitten beschrieben.

3.1 Konzept

Fir die Entwicklung von automatischen Algorithmen, aber auch interaktiven
Systemen zur Analyse von Gefaflstrukturen sind oft unterschiedliche Sichten auf
das zu Grunde liegende ,,Netz“ aus Gefdflverzweigungen und -isten notwendig.
Diese unterscheiden sich im Grad an Vorwissen bzw. Annahmen, die zu ihrer
Berechnung eingehen. So eignen sich zur interaktiven Analyse von Kommunika-
tionspfaden oder Flussverhéltnissen in komplexen Gefaflsystemen ungerichtete
bzw. gerichtete Graphen, welche auch ,Kurzschliisse“, die zum Beispiel durch
Kollateralgefafle entstehen kénnen, abbilden. Zur Trennung der portalvendsen
und hepatischen Geféfie der Leber haben sich jedoch Baumstrukturen (im infor-
matischen Sinne) als vorteilhaft erwiesen [4].

Die hier vorgestellte Bibliothek bietet vier Abstraktionsebenen, auf denen die
symbolischen Beschreibungen angesprochen werden kénnen. Diese sind entspre-
chend der klassischen Graphentheorie geordnet: die allgemeinste Form sind un-
gerichtete Graphen. Sie beschreiben lediglich die Topologie und Morphologie der
segmentierten Geféafe. Bringt man Annahmen {iber die Richtung des Blutflusses
in das Modell mit ein, so kénnen diese als gerichtete Graphen interpretiert wer-
den. Kénnen in einem gegebenen medizinischen Kontext (beispielsweise arterio-
venose) Anastomosen ignoriert bzw. ausgeschlossen werden, so kénnen Zyklen im
Gefafisystem aufgelost und gerichiete azyklische Graphen erzeugt werden. Diese
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lassen sich wiederum in einen oder mehrere hierarchische Bdume zerlegen. Mit
jedem Abstraktionsgrad steigt also das eingebrachte Modellwissen, gleichzeitig
nimmt aber die Generalitdt und algorithmische Flexibilitdt ab (siehe Abb. 2(a)).
Diese Eigenschaft ist jedoch nicht als Nachteil zu werten. Vielmehr dient diese
Systematik zur Strukturierung der verwendeten Gefdfimodelle und der darauf
arbeitenden Algorithmen.

3.2 Laufzeitreprisentation

Fiir die meisten Algorithmen zur Erzeugung von symbolischen GefédBbeschrei-
bungen kénnen gemeinsame Eigenschaften definiert werden: Sie detektieren Ge-
faBverzweigungen und generieren eine geordnete Liste von Punkten, die, verbun-
den durch Linien oder Splines, den realen Verlauf der Gefaf3aste approximieren.
Ein Teil der Verfahren liefert zusédtzlich zu dem Gefafiverlauf auch Informa-
tionen iiber die Gefdfiradien, was beispielsweise eine Oberflichenrekonstruktion
ermoglicht. Zur Représentation der Topologie der GefaBe wird die frei verfiigba-
re Boost-Graph-Library (BGL)[5] verwendet. Als Kompromiss zwischen schneller
Traversierung, Modifikation und Speicherplatzverbrauch wurden zur Laufzeitre-
prasentation Adjazenzlisten gewdhlt. Optional kénnen jedoch auch diinn besetz-
te Matritzen verwendet werden. Die Verzweigungen werden als Knoten und die
Aste als Kanten im Graphen abgebildet. Morphologische Eigenschaften wie z.B.
Position und Durchmesser werden diesen assoziiert. Um auch applikationsspezifi-
schen Anforderungen gerecht zu werden, kénnen zusétzlich beliebige Datentypen
bzw. -werte zur Laufzeit den Knoten und Kanten zugeordnet werden. Hierbei
wurde das generische Konzept der Valued Conversions [6] angewandt. Um den
Datenaustausch mit existierenden und zukiinftigen Systemen zu erleichtern und
die persistente Speicherung in einer standardisierten, lesbaren Form zu erméogli-
chen, wurde XML [7] als Dateiformat gewihlt und eine entsprechende Document
Type Definition (DTD) formuliert.

3.3 Pipelinestruktur

Das am Deutschen Krebsforschungszentrum entwickelte MITK verbindet die Pi-
pelinestrukturen von ITK und VTK. Somit kann eine komplette Bildverarbei-
tungskette ausgehend von den Volumendaten iiber Segmentierungsalgorithmen
bis zur Visualisierung in einer Pipeline abgebildet werden. Diese auf I'TK ba-
sierende Pipelinestruktur wurde auch fiir die Verarbeitung von Gefafigraphen
gewdhlt. Folgende Konzepte stehen somit zur Verfiigung:

Datenobjekte. Datenobjekte reprisentieren die eigentlichen Gefafigraphen. Sie
sind Ein- und Ausgabe fiir Prozessobjekte, die Daten verarbeiten.

Quellen. Geféafigraph-Quellen erzeugen Gefaflgraphen. Sie lesen beispielsweise
gespeicherte Dateien ein, oder erzeugen symbolische Beschreibungen aus vorhan-
denen Bilddaten. Hierzu stehen im Moment drei unterschiedliche Verfahren zur
Auswahl [8,9,10], es konnen jedoch beliebige hinzugefiigt werden.
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Abb. 1. (a) Abstraktionsebenen, auf denen mit Gefaigraphen gearbeitet werden kann.
(b) Durch Extrusion generierte Oberflichenrekonstruktion eines Gefiafigraphen.
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Prozessobjekte. Prozessobjekte verarbeiten einen oder mehrere Gefafigraphen
um daraus einen oder mehrere neue zu erzeugen. Dies kénnen u.a. Filter zur
Bereinigung der Gefafimodelle von Artefakten oder zur Bildung von Subgraphen
sein oder aber auch Adapter, mit deren Hilfe man beispielsweise hierarchische
Baume wie ungerichtete GefdaBigraphen ansprechen kann.

Senken bzw. Mapper. Diese terminieren zunéchst die Gefafigraphenpipeli-
ne, haben also kein Graph-Datenobjekt zur Ausgabe. In diese Klasse fallen z.B.
Objekte, die einen Gefdflbaum in eine Datei speichern oder aus diesen ein Bild-
volumen erzeugen (beispielsweise bei der Berechnung von Versorgungsgebieten).
Hier ist auch die Schnittstelle zur Visualisierung mittels VI'K anzusiedeln. So
kénnen die GeféaBgraphen beispielsweise durch durch die Verkettung von Kugeln
und Kegelstiimpfen, oder aber auch durch Extrusion eines Kreises entlang des
GeféaBverlaufes [11] (siehe Abb. 2(b)) in Oberflichenmodelle, mit denen intera-

giert werden kann, umgewandelt werden.

4 Ergebnisse und Diskussion

Mit der Erweiterung des I'TK bzw. MITK um ein Framework zur Verarbeitung
von Gefaflgraphen auf Basis der BGL wird der Grundstein fiir eine Vielzahl
unterschiedlicher Anwendungen gelegt. Durch die konsequente Integration exi-
stierender Bibliotheken und Standards kénnen umfangreiche Synergieeffekte ge-
nutzt werden. Der Anwender bzw. Anwendungsentwickler hat automatisch von
einfachen Bereichswachstumsverfahren bis hin zu komplexen Level Set Methoden
alle von I'TK bereitgestellten Segmentierungsverfahren auch zur GeféaBsegmen-
tierung zur Verfiigung. Bereits bestehende Algorithmen zur Erzeugung von Gra-
phen aus Volumendaten wie CT oder MR Angiographien wurden integriert. Die
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Analyse der GefaBstrukturen wird durch die umfangreiche Algorithmensamm-
lung der BGL wesentlich erleichtert. Neben Traversierungsmethoden wie Tiefen-
oder Breitensuche stehen u.a. unterschiedliche Losungen fiir das Kiirzester-Weg-
Problem, die Berechnung des maximalen Flusses in Netzwerken oder exakte
Graph-Isomorphismen bereit.

Zu einem groflen Teil auf Open-Source-Bibliotheken aufzubauen birgt jedoch
nicht nur Vorteile in sich. Gerade ,,junge“ Bibliotheken wie das ITK oder die BGL
befinden sich in einem steten Wandel, was dazu fiihrt, dass nicht ausgeschlossen
werden kann, dass sich an zentraler Stelle Schnittstellen oder Design-Anderungen
ergeben. Es ist allerdings zu erwarten, dass der Benefit, der durch ihre Verwen-
dung aufgebaut wird, grofier ist, als der nachtrégliche Entwicklungsaufwand, der
durch solche extern motivierten Anderungen entsteht.
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