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Kurzfassung. Ganzkorper-MRT findet im medizinischen Alltag immer
mehr Anwendung in der Friitherkennung und Ausbreitungsdiagnostik von
Erkrankungen. Aufgrund eines erhéhten Rechenaufwandes bei bestimm-
ten Aufnahmetechniken, wie beispielsweise dem Dixon Protokoll, kann
die automatische Generierung der Ganzkorperdaten durch die Geréte-
konsole nicht erfolgen, es werden nur die einzelnen Segmente gespeichert.
In diesem Beitrag wird ein neues Verfahren zur Generierung artefaktfrei-
er Ganzkorperdaten vorgestellt. Spezielles Augenmerk wird dabei auf
das Zusammenfiigen mehrerer Bildabschnitte gelegt, wobei die Uberggin-
ge gegliattet werden, um die Qualitdt der Randbereiche zwischen den
einzelnen Segmenten aufzubessern. Die Optimierung erfolgt durch eine
Intensitdtsnormalisierung und Interpolation zwischen den zusammenge-
fiigten Schichten. Weiterhin werden Artefakte der Dixon Sequenz auto-
matisch ausgeglichen, indem Phasenfehler im Bild mittels Differenzbilder
automatisch korrigiert werden.

1 Einleitung

Adipositas ist ein wichtiger Faktor fiir die Entstehung von chronischen Erkran-
kungen wie koronare Herzkrankheiten, Diabetes mellitus oder Krebs. Doll und
Peto fiihrten 1981 etwa 35% der Todesfille an Krebs auf eine ungiinstige Er-
néhrung zuriick [1]. Neue wissenschaftliche Studien haben gezeigt, dass ein Zu-
sammenhang zwischen der Entstehung von chronischen Erkrankungen und dem
Volumen des viszeralen Fettgewebes besteht [2]. Um weitere Studien mit Hilfe der
medizinischen Bildverarbeitung zu unterstiitzen, werden fiir diesen Zweck hoch-
aufgeloste Ganzkorper-Magnetresonanzthomographen eingesetzt. Ganzkorper-
MRT findet im klinischen Alltag nicht nur in der Analyse von Fettgewebe An-
wendung, sondern bietet dariiber hinaus eine medizinische Vorsorge zur Friiher-
kennung und Ausbreitungsdiagnostik von Erkrankungen wie Entziindungen oder
Tumoren [3].

Die Dixon Sequenz ist ein spezielles MRT Protokoll fiir die Fettgewebsana-
lyse und separiert das Fett- vom Wassergewebe, indem es die unterschiedlichen
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Resonanzfrequenzen der Protonen in Fett und Wasser ausnutzt (Chemische Ver-
schiebung) [4]. Durch einen erhshten Rechenaufwand kénnen die blockweise auf-
genommenen Daten nicht auf der Konsole zusammen gesetzt werden und ein
Nachbearbeitungsprozess wird notwendig. Das Hauptproblem bei der Erstellung
eines Ganzkorperdatensatzes aus den einzelnen Segmenten bilden die stark ver-
rauschten und intensitédtsschwachen Bildrander. Bis heute sind wenige wissen-
schaftliche Arbeiten publiziert wurden, die sich mit der automatischen Generie-
rung von Ganzkorperdaten befassen [5]. Zudem gibt es ein weiteres Artefakt der
Dixon Sequenz: Bei diesem Protokoll kommt es hdufig zu einem Phasenfehler
im Bild, verursacht durch das inhomogene Magnetfeld. In der Regel greift hier
der Unwrapping Algorithmus ein, der auf Region Growing basiert [4]. Jedoch
schliagt diese Korrektur in den Beinen hiufig fehl und wir erhalten eine fehler-
hafte Ausgabe (Abb. 1(d,e)). Bisher gibt es noch keine wissenschaftliche Arbeit,
die diesen markanten Fehler in einem Nachbearbeitungsprozess korrigiert.
Glocker und Wachinger haben in [5] eine Methode vorgeschlagen, die durch
deformierbares Zusammenfiigen der einzelnen Bildabschnitte die Bildrandarte-
fakte korrigiert. Dabei werden {iberlappende Regionen der einzelnen Abschnitte
verwendet. Anhand dieser Methode konnte eine Kompensation der Artefakte
und eine Generierung hoch aufgeloster Ganzkorperdaten erzielt werden. Den-
noch wird fiir das Verfahren eine Rechenzeit von etwa 25min fiir drei Bildab-
schnitte benotigt, was auf den Bearbeitungsschritt der simultanen Registrierung
zuriickzufiihren ist. Ziel dieser Arbeit ist die Entwicklung eines effizienten Verfah-
rens zur Generierung artefaktfreier Ganzkorperdaten. Unsere Methode verwen-
det Bildabschnitte, die sich nicht iiberlappen, um eine rechenaufwendige Regi-
strierung zu vermeiden. Zusétzlich verbessern wir die Bildqualitdt an den Rand-
bereichen durch eine Intensitdtsnormalisierung und Interpolation zwischen den
einzelnen Bildschichten. Das Verfahren generiert einen Ganzkorperdatensatz aus
sechs bis sieben Bildabschnitten innerhalb von 10,13 s und liefert einen glat-
ten Ubergang zwischen den einzelnen Segmenten. Neben der Generierung von
Ganzkorperdaten stellen wir einen Prozess vor, der die Artefakte der Dixon-
Sequenz entfernt: Falsch zugeordnete Regionen in den Fett- und Wasserbildern
werden automatisch erkannt und korrigiert. Ergebnis dieser Arbeit sind artefakt-
freie Ganzkorper-Fett-Daten, die innerhalb kiirzester Zeit generiert werden und
weitere Segmentierungen und Diagnosen zur Fettgewebsanalyse ermoglichen.

2 Material und Methoden

Die vorgestellten Verfahren werden anhand von Datensétzen von vier Probanden
evaluiert. Die Dixon-Sequenz generiert automatisch in einem Aufnahmeprozess
vier Ganzkorperdaten pro Proband (in-phase-, opposed-phase-, Fett- und Was-
serdatensatz), somit kann eine Bewertung der Generierung der Ganzkorperdaten
auf 16 Datensétzen erfolgen. Die Auflosung der Bildsegmente ist 384 x 288 x 64
Voxel, mit einem Spacing von 1,3 x 1,3 x 3mm. Ein Ganzkorperdatensatz be-
steht aus sechs bis sieben Segmenten. Die Aufnahme erfolgte mit einem MRT
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der Firma Siemens. Die Implementierung erfolgte innerhalb des Medical Imaging
and Interaction Framework (MITK) [6].

2.1 Generierung von Ganzkoérperdaten

Der Ansatz zur Generierung der Ganzkorperdaten verwendet nicht-iiberlappende
Bildabschnitte. Die Anzahl der zu kombinierenden Segmente ist beliebig. Auf-
grund der Ganzkorperspulen, die bei der Aufnahme an den Korper angelegt
werden, wird keine Verdnderung der Patientenlage angenommen, weshalb eine
Transformationsmatrix nicht erforderlich ist. Die Bildabschnitte werden nach
der Reihe nach (z.B. von Kopf bis Fufl) geladen und automatisch zusammen-
gefiigt. Angesichts der Intensitiitsartefakte in den Ubergangsbereichen zwischen
den Segmenten (Abb. 1(a)), ist eine Korrektur dieser Regionen notwendig. Im er-
sten Schritt erfolgt eine Intensitdtsnormalisierung. Die Helligkeit wird in diesem
Bereich schematisch um einen Faktor erhoht, der sich aus den Mittelwerten und
der maximalen Intensitédt der iiber- und unterhalb liegenden Bildschichten ergibt.
Dabei wird die Intensitéit mittels eines Rescaling Filters auf das neue Maximum
angepasst, welches sich nach C’max = Chax (R/ C_') berechnet. C"max entspricht
dem neuen, Cpax dem aktuellen Intensititsmaximum. R ist die mittlere Inten-
sitéit des Referenzbereiches und C' die mittlere Intensitiit der zu korrigierenden
Bildschicht. Die Aufnahmeartefakte auf der ersten sowie letzten Schicht jedes
Segmentes werden durch eine Interpolation zwischen diesen und den Schichten
itber- und unterhalb unterdriickt. Zusammenfassend generieren die Methoden
ein Ganzkorperdatensatz mit linearisierten Intensitétsiibergédngen zwischen den
einzelnen Segmenten (Abb. 1(b)).

2.2 Korrektur der Dixon-Artefakte

Im Folgenden wird die Erkennung und Korrektur der Dixon-Artefakte beschrie-
ben. Wie bereits in Kapitel 1 erldutert kann es bei dem Dixon MRT Proto-
koll zu einem Phasenfehler im Bild kommen. Aufgrund des Region Growing

(a) Original (b) Ergebnis (c) Intensititsverteilung (d) Fett (e) Wasser  (f) Korrigiert

Abb. 1. Links: Generierung der korrigierten Ganzkoérperdaten. Rechts: Korrektur der
Artefakte in den unteren Extremitéten.
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der Unwrapping-Methode tritt dieser Artefakt erfahrungsgemifl in den unte-
ren Extremitéiten auf. Daher liegt hier der Schwerpunkt auf der automatischen
Erkennung und Korrektur. Im ersten Schritt erfolgt die Segmentierung und Bi-
narisierung vom rechten und linken Bein, die im Folgenden voneinander getrennt
bearbeitet werden. Diese getrennte Betrachtung ist notwendig, da das Artefakt
meist nur in einem Bein auftritt (Abb. 1(a,d)). Um zu entscheiden welcher Ab-
schnitt ein Artefakt enthélt, wird ein Differenzbild zwischen den aneinandergren-
zenden Randschichten der Segmente berechnet und anschlieffend das Volumen
des Ergebnisbildes ermittelt. Diese Prozedur erfolgt in jeder Kombination zwi-
schen den Wasser- und Fettdatensitzen. Ist das Volumen des Differenzbildes
klein, sind die benachbarten Bildschichten dhnlich und gehéren zu einer gemein-
samen Sequenz. Bei einem Artefakt ist das Volumen grof}, da hier Informationen
der Fettsequenz in einen Wasserdatensatz, oder umgekehrt, {ibergehen. Begin-
nend mit dem oberen Abschnitt im Bein, wird die Sequenz mit dem gering-
sten Volumenunterschied des Differenzbildes ausgewihlt. Dies erfolgt in gleicher
Weise fiir die weiteren Segmente, jeweils mit dem Ergebnis der vorherigen Re-
gion. Mit diesem Verfahren entsteht fiir das rechte und linke Bein jeweils eine
Entscheidungs-Liste, an welcher Stelle die Fettsequenz durch die Informationen
des Wasserdatensatzes ersetzt werden muss. Im letzten Schritt erfolgt die Erset-
zung der Dixon-Artefakte durch die entsprechenden Daten der Wassersequenz,
es entsteht ein korrigiertes artefakt-freies Ganzkorper-Fettbild (Abb. 1(f)).

3 Ergebnisse

Die Qualitdt der Bildschichten in der unteren und oberen Randregion jedes Seg-
mentes wurde durch die Intensitétsnormalisierung optimiert. Abbildung 2(a)
zeigt eine intensitéitsschwache Bildschicht des Beckens, (b) die korrigierte Schicht
nach Normalisierung der Intensitéit. Weiterhin wurde der Intensitatskontrast zwi-
schen dem Objekt und den Aufnahmeartefakten durch die Interpolation vergro-
Bert. In Abbildung 2(c¢,d) wird ein Beispiel fiir die Rauschunterdriickung gegeben.
In der originalen Bildschicht hat das Aufnahmeartefakt einen dhnlichen Inten-
sitdtswert wie das Objekt. Im korrigierten Datensatz gibt es eine eindeutige
Trennung zwischen diesen. Abbildung 1(a—c) zeigt ein Beispiel fiir das Gesamt-
ergebnis des vorgestellten Verfahrens zur effizienten Generierung von Ganzkor-
perdaten. Es treten keine signifikanten Fehlanpassungen auf, was die Annahme
der stabilen Patientenlage wihrend der Aufnahme bestétigt. Weiterhin sind die
Uberginge zwischen den Bildabschnitten geglittet und machen weitere Segmen-
tierungen wie fiir die Fettgewebsanalyse moglich. Das Diagramm in Abb. 1(c)
zeigt die Verteilung der mittleren Intensitét jeder Bildschicht und demonstriert
somit die Normalisierung der Ubergangsbereiche. Die blaue Kurve repriisentiert
das Original, die rote Linie das korrigierte Bild. Eine durchschnittliche Berech-
nungszeit von 10, 13 Sekunden pro Ganzkorperdatensatz wurde mit einem Stan-
dard PC (Intel Core Quad 2,66GHz, 4GB RAM) erreicht. Damit stellt diese
Methode einen schnellen Ansatz zur Generierung von Ganzkorperdaten dar. Die
Korrektur der Dixon Sequenz erfolgte anhand von vier Probanden. Bei allen
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Abb. 2. Aufbesserung der Bildrandbereiche. Links: Korrektur der intensitdtsschwachen
Bildschichten. Rechts: Korrektur der Aufnahmeartefakte.
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) Artefakt b) Korrigiert ) Artefakt d) Korrigiert

wurde der Artefaktbereich innerhalb von (¥22,23 s richtig erkannt und korrigiert.
Abbildung 1(d-f) zeigt das Ergebnis der vorgestellten Methode. Bild 1d ent-
hélt den korrigierten Ganzkorperdatensatz mit dem Sequenzartefakt im rechten
Oberschenkel. Bild le zeigt den Wasserdatensatz und Bild 1f das korrigierte
artefaktfreie Ganzkorper-Fettbild.

4 Diskussion

In diesem Beitrag wurde ein neues Verfahren zur Generierung von Ganzkorper-
daten prisentiert. Im Gegensatz zu anderen Verfahren ist der vorgestellte Ansatz
aufgrund der nicht-iiberlappenden Eingabedaten unabhéngig von Registrierun-
gen. Die verrauschten Bildschichten in den Randregionen jedes Segmentes werden
durch den kombinierten Algorithmus der Intensitdtsnormalisierung und der In-
terpolation wiederhergestellt. Die Korrektur der Dixon-Artefakte wurde an allen
Daten positiv getestet, jedoch werden weitere Daten benétigt um die Stabilitét
der Methode zu evaluieren. Einen Vergleich zu anderen Ansétzen kann nur schwer
gezogen werden, da das Augenmerk in dieser Arbeit auf die Geschwindigkeit
der Generierung und nicht auf die Qualititsoptimierung von Ganzkorperdaten
liegt. Unsere Methode ist jedoch durch die hohe Geschwindigkeit besser fiir die
Segmentierungen und Diagnosen fiir die Fettgewebsanalyse bei groflen Studien
geeignet.
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