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Kurzfassung. Verschiedene Ansätze zur Registrierung medizinischer
Bilddaten basieren auf der Extraktion und Registrierung baumartiger
Strukturen (z.B. Blutgefäße, Bronchialbäume). In diesem Beitrag prä-
sentieren wir eine Methode zur schnellen Korrespondenzsuche in anato-
mischen Bäumen, die keine initiale Positionierung erfordert. Basierend
auf einer Graphrepräsentation der Bäume wird die Ähnlichkeit jeweils
zweier Knoten (Verzweigungspunkte) sowohl anhand topologischer Ei-
genschaften als auch anhand anatomischer Merkmale bewertet. Die Kor-
respondenzermittlung erfolgt anschließend durch die globale Maximie-
rung einer Ähnlichkeitsmatrix. Den Ergebnissen einer Evaluationsstudie
an Schweinebronchien zufolge liefert die hier vorgestellte Methode eine
hohe Rate korrekter Zuordnungen im Vergleich zu verwandten Arbeiten.

1 Einleitung

Ansätze zur Registrierung medizinischer Bilddaten basieren zunehmend auf der
Extraktion und Registrierung baumartiger Strukturen wie den Bronchien oder
den Blutgefäßen [1]. Die Bestimmung von Korrespondenzen gestaltet sich durch
verrauschte Eingangsdaten, Organbewegung und Artefakte in diesem Zusam-
menhang jedoch schwierig. Ein von Metzen et al. [1] dargelegter Überblick über
vorhandene Verfahren zur Korrespondenzsuche zeigt, dass graphbasierte Verfah-
ren in diesem Kontext an Bedeutung gewinnen. Graham and Higgins verwenden
einen Algorithmus [2, 3], welcher zwei Baumstrukturen anhand zweier Deforma-
tionsmodelle auf einen Referenzbaum abbildet. Allerdings fehlt eine umfassende
Evaluation. Zudem verwenden die Autoren die Parallelität zwischen Kanten als
Ähnlichkeitsmaß, wodurch sich eine Abhängigkeit von der relativen Lage der
Bäume zueinander ergibt. Die Arbeit von Metzen et al. [1] ist unabhängig von
der Lage der Bäume, basiert jedoch auf einer “Maximum Clique” Suche1, welche
bekannterweise ein NP-vollständiges Problem darstellt und nur lokal optimale
Lösungen liefert (alle Zuweisungen sind auf eine bestimmte Region begrenzt).

Unserer Kenntnis nach wurde noch kein Verfahren vorgestellt welches (1)
schnell, (2) unabhängig von der relativen Lage der Bäume zueinander sowie (3)

1 Eine Clique in einem Graph ist ein Teilgraph, in welchem alle Knoten paarweise
durch Kanten verbunden sind.
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robust gegenüber Deformationen ist und (4) eine global verteilte Knotenzuwei-
sung ermöglicht. In dieser Arbeit stellen wir ein Verfahren vor, welches diesen
Forderungen genügt.

2 Methoden

Der Ablauf für die Registrierung tubulärer Strukturen durch graphbasierte Kor-
respondenzsuche ist in Abbildung 1 am Beispiel von Bronchialbäumen darge-
stellt. Zunächst werden aus den segmentierten Bronchien die Zentrallinien ex-
trahiert [4]. Basierend auf einer Graphdarstellung der Strukturen, in der jeder
Knoten (außer der Wurzel) mit einer Verzweigung im entsprechenden Bronchial-
baums korrespondiert, wird anschließend eine Korrespondenzsuche durchgeführt
(Abschnitt 2.1), um jedem Knoten eines Baumes maximal einen Knoten des an-
deren Baumes zuzuweisen. Nach einer Reduktion von falschen Zuweisungen (Ab-
schnitt 2.2) kann mit Hilfe der gefundenen Korrespondenzen eine Transformation
zur Registrierung der Eingangsbilder berechnet werden.

2.1 Korrespondenzsuche

Unser Ansatz zur Korrespondenzsuche basiert auf der Berechnung einer Ähnlich-
keitsmatrix zwischen den Knoten beider Bäume. Diese Matrix wird verwendet,
um eine Knotenzuordnung zu finden, bei der die globale Ähnlichkeit maximal ist.
Das Verfahren besteht aus drei Arbeitsschritten: topologische Ähnlichkeitsaus-
wertung, Merkmals-Ähnlichkeitsauswertung und Zuweisung. Die Ähnlichkeits-
matrix besteht aus der Summe der Bewertungen der topologischen Ähnlichkeit
und der Merkmals-Ähnlichkeit.

Topologische Ähnlichkeitsauswertung Die topologische Ähnlichkeitsaus-
wertung wird lokal für jedes Knotenpaar entsprechend dem von Zager und
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Abb. 1. Schematischer Ablauf für die Registrierung anatomischer Baumstrukturen am
Beispiel eines Bronchialbaums.
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Verghese [5] vorgestellten gekoppelten Knoten-Kanten-Auswertungsverfahren
berechnet. Bei gegebenen zwei Knoten vA ∈ VA und vB ∈ VB , und den Funk-
tionen s(e), welche den Quellknoten einer Kante e liefert, und t(e), welche den
Zielknoten liefert, berechnet sich das Ähnlichkeitsmass (m) iterativ folgender-
maßen:

mk
vBvA

←
∑

s(eB)=vB ,s(eA)=vA

(mk−1
s(eB)s(eA) +mk−1

t(eB)t(eA))+

∑

t(eB)=vB ,t(eA)=vA

(mk−1
s(eB)s(eA) +mk−1

t(eB)t(eA))

(1)

bis |mk
vBvA

−mk−1
vBvA

| ≤ ε (ε: Konvergenzgrenze) mit m0
vBvA

= nvBvA
(vgl. Ab-

schnitt 2.1).

Merkmals-Ähnlichkeitsauswertung Da viele Knoten topologisch identisch
sind, ist allein die topologische Ähnlichkeit nicht ausreichend, um eine passende
Zuweisung zu finden. Daher werden zusätzliche Merkmale wie der Gefäßdurch-
messer für alle Knoten berechnet und deren Ähnlichkeiten ebenfalls bewertet. In
dieser Arbeit wurden die folgenden sechs Merkmale verwendet, von denen keines
Angaben über die absolute Position eines bestimmten Knotens benötigt, so dass
das Zuweisungsverfahren lageunabhängig ist: Gefäßdurchmesser (mm), innerer
Abstand zur Wurzel (mm), Knotenebene, maximaler und minimaler Winkel zwi-
schen den Kanten, welche die Verbindung zu den Kinderknoten repäsentieren
und der Winkel zwischen der virtuellen Verbindungslinie von der Wurzel zum
berücksichtigen Knoten und der ersten von der Wurzel ausgehenden Kante. Die
Ähnlichkeitsauswertung wird durch einen Gaußkern im Intervall [0, 1] bewertet
(1: identische Merkmalswerte). Sei pPv der Wert eines bestimmten Merkmals P
eines Knotens v und G(pPvB

, pPvA
) der Gaußkern, so berechnet sich das Merkmals-

Ähnlichkeitsmaß folgendermaßen:

nvBvA
←
∑

P

G(pPvB
, pPvA

) (2)

Zuweisung Zur Bestimmung von Korrespondenzen basierend auf den berech-
neten Ähnlichkeitswerten wvBvA

= mvBvA
+ nvBvA

verwenden wir den Munkres
Algorithmus [6].

2.2 Reduktion von falschen Zuweisungen

Zur Reduktion von falschen Zuweisungen gehen wir davon aus, dass wenn ein
bestimmter Knoten vA einem Knoten vB zugewiesen wurde, andere Knoten in
der topologischen Nachbarschaft von vA existieren müssen, welche entsprechen-
den Knoten in der Nachbarschaft von vB zugewiesen wurden. Liegt die Anzahl
solcher Knoten unter einem Schwellwert β, wird die Zuweisung gelöscht.
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Tabelle 1. Ergebnisse der Registrierung von Bäumen mit K1 und K2 Knoten, von
denen KZ eine Korrespondenz der Referenzannotierung zugewiesen wurde und für KU

manuell keine Korrespondenz gefunden wurde. Richtig, falsch und nicht zugewiesene
Knotenzashlen werden mit Kr, Kf und Kn notiert. Die Gesamtberechnungsdauer t
umfasst die Arbeitsschritte der topologischen und Merkmals-Ähnlichkeitsauswertung,
Zuweisung und Reduktion von falschen Zuordnungen.

Datensatznummer

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 ⊘(%)

K1 28 23 25 44 52 54 25 50 22 56

K2 28 20 16 29 45 35 24 44 17 43

KZ 24 19 15 27 42 35 19 36 15 41 91±7

Kr 20 11 9 13 30 22 9 19 9 22 60±11

Kf 0 2 0 2 1 0 0 2 0 2 3±4

Kn 4 6 6 12 11 13 10 15 6 17 37±10

KU 4 1 1 2 3 0 5 8 2 2 9±7

Kr 4 1 0 2 2 - 5 7 2 2 84±33

Kf 0 0 1 0 1 - 0 1 0 0 16±33

t [ms] 20 < 10−2 100 330 170 1810 20 80 20 210

3 Ergebnisse

Zur Evaluation des vorgestellten Verfahrens wurden 15 CT-Datensätze von
Schweinelungen untersucht, die jeweils aus einem Exspirations- und einem Inspi-
rationsvolumen bestehen. Die Bronchialbäume wurden segmentiert und in eine
Graphdarstellung überführt. Anschließend wurden manuell korrespondierende
Verzweigungen identifiziert, die später als Referenz dienten. Fünf der Datensät-
ze wurden zur Optimierung der Parameter unseres Verfahrens (Parameter der
Gaußkerne u. der Methode zur Reduktion von falschen Zuweisungen) genutzt,
während die verbleibenden 10 Datensätze mittels der optimierten Parameter
zur Evaluation der vorgestellten Methode verwendet wurden. Die Ergebnisse
sind in Tabelle 1 aufgeführt. 60% aller zuweisbaren Knoten – das sind Knoten
mit einer manuellen Referenz – wurden richtig zugewiesen (zuweisbar, richtig),
während 3% falsch (zuweisbar, falsch) und 37% nicht zugewiesen wurden (zu-
weisbar, unzugewiesen). Unter den Knoten, welche nicht zuweisbar waren, wur-
den 16% falsch zugewiesen (unzuweisbar, falsch), während 84% korrekt als nicht
zuweisbar identifiziert wurden (unzuweisbar, richtig). Zur Erzeugung und Merk-
malsberechnung von zwei Bäumen benötigte das Verfahren weniger als 10−3 ms
(2.4GHz Intel CPU). Das gesamte Registrierungsverfahren einschließlich topo-
logischer und Merkmals-Ähnlichkeitsauswertung, der Zuweisung und der Reduk-
tion von falschen Zuordnungen beanspruchte durchschnittlich weniger als eine
Sekunde.
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4 Diskussion

In dieser Arbeit wurde ein schnelles und robustes Verfahren zur Korrespondenz-
suche in baumförmigen Strukturen präsentiert, das sowohl topologische also auch
anatomische Ähnlichkeit von Knoten nutzt, um eine global optimale Zuweisung
zu berechnen. Vorteile des Verfahrens gegenüber anderen aus der Literatur be-
kannten Ansätzen sind die Möglichkeit einer global verteilten Zuordnung sowie
die Unabhängigkeit gegenüber der relativen Lage der Bäume zueinander. Des
Weiteren umfasst das Verfahren eine Methode zur Reduktion von falschen Zu-
weisungen.

Unsere Ergebnisse bezüglich Laufzeit und Anteil an zugewiesenen Knoten
sind mit denen von Graham und Higgins [2, 3] vergleichbar. Allerdings unter-
scheiden die Autoren nicht zwischen falsch und richtig zugewiesenen Knoten. Die
Laufzeit wurde hier nur für einen der vier untersuchten Datensätze angegeben
(5 Sekunden für zwei Bäume mit 341 und 131 Knoten; PC 3.4GHz Pentium).
Im Vergleich zu der Arbeit von Metzen et al. [1] liefert unser Verfahren einen
höheren Anteil an richtigen Zuweisungen (53% gegenüber 19%), während der
Anteil an falsch zugewiesenen Knoten vergleichbar ist (4% gegenüber 2%). Lauf-
zeitangaben zum Algorithmus wurden keine angegeben.

Zusammenfassend lässt sich feststellen, dass das vorgeschlagene Verfahren
eine schnelle und robuste Möglichkeit darstellt, um anatomische Bäume zu regi-
strieren und im Vergleich zum aktuellen Stand der Forschung einen hohen Anteil
an richtig zugewiesenen Knoten sowie einen niedrigen Anteil an falsch zugewie-
senen Knoten liefert.
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