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Absztrakt. Angiografias CT/MR adatokrol legegyszertibben gy lehet
vetiileti képet késziteni, hogy minden vetit§ sugar mentén megkeressiik a
3D stirtiségfliiggvény maximumat (Maximum Intensity Projection - MIP),
és ezt az értéket rendeljiik az adott sugarhoz tartozé pixelhez. A maxi-
mumot a gyakorlatban tgy hatérozzadk meg, hogy a sugarak mentén kel-
16képpen stird trilinearis Gjramintavételezést végeznek, majd kivalasztjak
a maximélis stirdségd trilinearis mintat. Ezzel a modszerrel viszont po-
tencialisan elkeriilhetjiik a tényleges maximumot, ha az éppen két szom-
szédos mintavételi pont kozé esik. Ennek valdszintiségét csokkenteni lehet
a mintavételi frekvencia névelésével, viszont minél tobb trilinearis mintat
vesziink, annél lassabb lesz a megjelenités. Ebben a cikkben egy olyan
algoritmust mutatunk be, amely a maximumot analitikusan hatarozza
meg, majd részletesen leirjuk a médszer hatékony GPU implementécio-
jat, amely interaktiv megjelenitést biztosit.

1. Bevezetés

A CT/MR-angiografia egy olyan diagnosztikai eljaras, amely az érrendszer vizs-
galatara alkalmas. A vérerekbe kontrasztanyagot fecskendeznek, majd a testrél
CT/MR felvétel késziil. Mivel a kontrasztanyag stirtisége joval nagyobb, mint az
ereket kornyez6 szoveteké, ezért az érhalozat jol elkiilonithets a térfogati adatok-
ban. Ennek koészonhetGen az érhéalozatrol tgy kaphatunk atfogo vetiileti képet,
ha a vetit6 sugarak mentén megkeressiik a CT /MR adat altal reprezentélt 3D sii-
riiségfiiggvény maximuméat (Maximum Intensity Projection - MIP) [6]. Ehhez az
eredeti folytonos fliggvényt rekonstrualni kell a rendelkezésre all6 diszkrét min-
tavételezett reprezentéciobol, azaz a voxelek kozott interpolalni kell. A térfogat-
vizualizéci6 gyakorlataban a de facto standard rekonstrukcios eljarés a trilineéris
interpolacio, melyet a mai modern grafikus processzorok (Graphics Processing
Unit - GPU) hardveresen tamogatnak. A MIP vizualizaciot ezért kézenfekvd
CPU helyett GPU-n implementalni, amely tobb nagysagrenddel nagyobb sebes-
séget biztosit. A maximumot a gyakorlatban ugy kozelitik, hogy a vetit6 sugarak
mentén egyenls lépéskozzel véges szamu trilinedris mintat vesznek, és ezek koziil
kivalasztjak a legnagyobbat. Ezzel a modszerrel viszont még akkor is elkeriilhet-
jiikk a globalis maximumot, ha a mintavételi tavolsagot relative kicsire allitjuk.
A megjelenités hatékonysaga szempontjabol a sziik keresztmetszetet a 3D tex-
turaolvasasok szama jelenti. Elvileg egy kocka alakt cellan atmend sugérkoteg
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ugyanazt a nyolc sarokvoxelt veszi alapul a lokalis maximum meghatarozaséahoz.
Ennek ellenére stiri mintavételezést és nagy képfelbontést feltételezve nyolcnal
joval tobb texturaolvasast vesz igénybe a hagyomanyos implementacié. Ahhoz,
hogy elkeriiljiik a tilmintavételezésb6l adodo teljesitménycsokkenést, azaz mini-
malizaljuk a felesleges texturaolvasasok szamaéat, érdemes a lokalis, adott cellan
beliili maximumokat analitikusan kiszamolni. Ebben a cikkben erre a feladatra
adunk egy hatékony GPU alapi megoldast.

2. Korabbi modszerek

A MIP vizualizacio legfébb elénye, hogy ellentétben a hagyomanyos direkt térfogat-
vizualizacioval (Direct Volume Rendering - DVR) [8,3] nem igényli a vizualizacios
paraméterek idGigényes finomhangolasét [5]. Az eredeti strtiségfiiggvény értékeit
legfeljebb egy konnyen paraméterezhets atviteli fliggvénnyel képzik le intenzi-
tasértékekre, melyek adott esetben jobban kihangsulyozzak a vizsgéalni kivant
tartomanyt. Erre a célra rendszerint egy kétparaméteres tigynevezett ablakozo
fiiggvényt (windowing function) hasznalnak.

A klasszikus MIP modell egyik hatranya a mélységinformacié hianya. A mod-
szer alternativ valtozatai, mint a DMIP (Depth-Shaded Maximum Intensity Pro-
jection), LMIP (Local Maximum Intensity Projection) és a MIDA (Maximum
Intensity Difference Accumulation) ezt a hianyossagot igyekeznek kompenzalni.
A DMIP [6] egy mélységi intenzitdsmodulaciot alkalmaz a vetités eltt, mig az
LMIP [9] egy elére definialt kiiszobérték felett megkeresi a sugar mentén az els§
lokélis maximumot. A MIDA [1] lényegében 6tvozi a hagyoméanyos DVR és a
MIP egymast kiegészit6 elényos tulajdonsagait.

A MIP vizualizacié méasik hatranya, hogy csak tulmintavételezéssel ad meg-
bizhato eredményt. A hagyomanyos DVR modellhez szamos modszert kidolgoz-
tak a tilmintavételezés elkeriilésére. Ezek koziil a legnépszertibb a preintegréalas
[4], amely a térfogat-vizualizacios integral értékét két mintavételi pont kozott,
a két pont strtiségének kétdimenzids fliggvényeként irja fel. Ezt a fiiggvényt
egy eldkalkulalt 2D tablazattal lehet reprezentalni. A tulmintavételezés helyett
ezért elegend6 minden szomszédos pontparra kiolvasni a tablazatban tarolt in-
tegralt. Egy masik megkozelités szerint a relative alulmintavételezett sugarak
mentén célszeri a folytonos siirtiségprofilt egy magasabb rendti konvoltcios szii-
réssel reprodukélni, ami szintén helyettesiti a draga textarolvasasokat [7]. MIP
vizualizéciora egyik megkozelitést sem lehet adaptalni. Trilinearis rekonstrukciét
feltételezve a sugarmenti strtiségprofil egy szakaszonként harmadfoka polinom.
Az egyes polinomialis szakaszok egyiitthatoit négy minta alapjan lehet meghatéa-
rozni. Ebbdl kovetkezik, hogy a lokalis maximumokat egy 4D tablazatban kéne
elskalkulalni, ami aranytalanul nagy tarolasi kapacitast igényelne. A sugarmenti
magasabb rendd rekonstrukcios sziirést sem célszerti a MIP modellre alkalmazni,
mivel a kernel simité hatdsa miatt potencialisan csokkenthetjiik a globalis ma-
ximum értékét.
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Modszeriink kifejlesztéséhez az inspiraciot a szintfeliiletek direkt térfogat-
vizualizaciojanak analitikus kiértékelése adta [2]. Ennek lényege, hogy a sugarak
mentén az elsd feliileti doféspontot tigy keressiik meg, hogy a szakaszonként har-
madfoku sugarprofil mentén detektaljuk azt a pontot, ahol a polinom éppen
a szintfeliiletet definialo kiiszobértékkel egyenls. Ez valojaban nem mas, mint
egy harmadfoki polinom gyGkeinek kiszamitasa. Az analitikus kiértékelést MIP
modellre tgy lehet adaptélni, hogy a klasszikus médon meghatéarozzuk a polino-
mialis sugarprofil szélsGértékeit. A potencilis maximumot ott keressiik, ahol a
profil derivaltja nulla. A harmadfokt polinom derivaltja méasodfoki, ezért a fel-
adat visszavezethetd egy méasodfoki egyenlet megoldaséara. A sugarprofilt csak a
gyokoknek megfelels poziciokban értékeljiik ki, és ezek maximuma adja az egyes
cellakon beliil a lokalis maximumot.

3. Analitikus MIP

A hagyomanyos sugarkovetés és MIP kompozitalas soran altalaban a sugar men-
tén egyenletes tavolsagokra 1évé pontokban mintavételezziik a térfogati adatot.
A mintavételi pontokhoz tartozo strtségértékeket leggyakrabban a mintavételi
pontot magaban foglalé cella sarkaiban ismert értékek trilinearis interpolaci6ja-
val kozelitjiik (1. abra).
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f(,’j+ k+1) f(i+1,j+1,k+1)
A f(x,y,2)=
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1. Abra: Trilinearis interpolacio.

A modszer hatranya, hogy egyaltalan nem biztos, hogy a cellan beliili stirtiség-
maximum pont a mintavételi pontba esik, akar az is elképzelhets, hogy a sugar-
menti maximumkeresés kozben elhaladunk egy globélis maximumeérték mellett.
A stirtiségérték cellan beliili eloszlasanak linearis kozelitése azonban analitikus
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forméaban is felirhato és ennek felhasznaléasaval a maximalis érték a sugar mentén
pontosan meghatarozhatd. Az eloszlas lineéris kozelitése a kovetkezd formaban
irhato fel:

f(z,y,2) = Azvyz + Bay + Cyz+ Dxz+ Ex + Fy+ Gy + H, (1)

ahol x, y, z a térkoordinatdk, A — H pedig a cella sarkaiban ismert értékekbdl
szamithato konstansok. A sugar paraméteres egyenlete:

p(t) = po +dt, (2)

ahol ¢t a sugarparaméter, d a sugar iranyvektora és pg a sugar kezdGpontja. A
méasodik egyenletet skaldris formaba atirva és az els§ egyenletbe helyettesitve
megkapjuk a cellan beliili stirtiségeloszlas linearis kozelitését a sugar mentén a ¢
sugarparaméter fliggvényében:

f(t)=at® +bt> +ct +d (3)

ahol a, b, ¢, d egyel6re ismeretlen konstansok. Az a, b, ¢, d egyiitthatokat meg-
hatarozhatjuk példaul az els§ és a masodik egyenlet ismert egyiitthatoi alap-
jan, az els egyenlet A — H egyiitthatoinak kiszamitasahoz azonban sziikségiink
van a cella csticspontjaiban ismert stirtiségértékekre. A gyakorlatban ez Gsszesen
nyolc legkézelebbi szomszéd (nearest-neighbour - NN) texturalekérdezést jelen-
tene. Egy harmadfokt polinom négy egyiitthatoja azonban egyértelmiien megha-
tarozhato akkor is, ha ismerjiik a polinom helyettesitési értékét négy kiillonbozé
valtozoérték esetén. Esetiinkben ez azt jelenti, hogy ismerniink kell a mintavételi
értéket négy kiilonbo6z6 t pozicidban. Mint korabban lattuk, a mintavételi értéket
megkaphatjuk egyetlen trilinearis textiralekérdezéssel, igy mindossze négy tri-
linearis mintavétellel meghatarozhatjuk a sugarmenti stirtiségeloszlas analitikus
alakjat egy cellan beliil. A korszertdi GPU-k a trilinearis textirasziirést hardve-
resen implementaljak, ezért egy 3D-s textura olvasdsdnal egy interpolalt minta
olvasasanak sebessége gyakorlatilag megegyezik a legk6zelebbi szomszéd olvasa-
sédnak sebességével. A sziikséges texturaolvasasok szaméanak felez6dése mellett az
egylitthatok meghatarozasahoz sziikséges algebrai miiveletek szdma is jelent&sen
csOkken. A mintavételi pontok megvalasztasakor a kdvetkez6 szempontokat kell
szem el6tt tartanunk:

A négy pontnak kiilénb6zének kell lennie.

A pontoknak ugyanazon cellan beliil kell elhelyezkedniiik, mivel az egyenletet
egy cellan beliili interpoléaciobol vezettiik le.

A numerikus stabilitds miatt célszerd a pontokat egyenletes tavolsagban fel-
venni.

— At=0ést =1 értékekre az egyenletek egyszertibb alakot 6ltenek.

Ezen szempontok figyelembe vételével vegyiik ¢ értékét a sugér cellaba torténd
belépési pontjaban nullanak, a kilépési pontban egynek, és valasszuk mintavételi
pontnak ezeket a pontokat, valamint a két pont kozotti szakasz harmadolépont-
jait (t = 1/3 és t = 2/3 helyen). A négy mintavételi értéket rendre f1, fa, f,
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fa-gyel jel6lve a kivetkezs négyismeretlenes linearis egyenletrendszert kapjuk:

f1=1(0)=d, (4)

1 1 1 1
f2=f<3>=27a+9b+3c+d,

2 8 4 2
fng(g):wa+9b+30+d7

fa=f()=a+b+c+d,

amelynek megoldasa:
9 27 27 9
a__§f1+?f2_?f3+§f4v (5)
45 9
b=9f1 — ?fz +18f3 — §f4»

11 9
c= —?ﬁ +9f — §f3 + fa,
d=fi.

Az egyiitthatok ismeretében mar egyszertien meghatarozhatjuk az eloszlas
maximumét a strtségfliiggvény derivaltjanak segitségével:

f(t) = 3at* + 2bt + c. (6)

Az eloszlasfliggvény maximumat a kezdGpontjaban, a végpontjaban, illetve
a derivaltfiiggvény zérushelyein veheti fel. Mivel a derivaltfiiggvény méasodfoki,
ezért legfeljebb két zérushelye lehet, melyeket az f/(t) = 0 masodfoku egyenlet
megoldasaval kaphatunk meg. Ennek alapjan a stirtiségfiiggvény maximumara

négy lehetdség adodik: fi, f4 illetve %@'

3.1. A celldk bejarasa

A cellan beliili analitikus sugarprofil meghatarozésara az el6z6 fejezetben bemu-
tatott modszer feltételezi, hogy a sugarkovetés sordn a sugér mentén haladva
egyszerre egy cellat vizsgalunk, és ismerjiik a sugarnak az adott cellara vonat-
kozo belépési és kilépési pontjait. A szokéasos sugarkovetési modszerek viszont
altalaban a sugar mentén egyenls lépéskozonként vesznek mintéat, igy a min-
tavételi pontok legfeljebb véletleniil esnek cellahatarokra. Az analitikus MIP
mintavételezéshez sziikségilink volt egy olyan sugarkovetési modszerre, amely a
sugir mentén cellarél cellara haladva megadja a sugar metszéspontjait az adott
cellaval.

Az altalunk alkalmazott algoritmus a szamitogépes grafikiban kézismert DDA
(Digital Differential Analyzer) elven alapszik [10]. A DDA algoritmusok diszkrét
lépésekben haladva egy valtozo értékét linearisan interpoléljak két érték kozott
ugy, hogy a valtozo pillanatnyi értékéhez minden 1épésben hozzéadjik az elére
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kiszamitott lépésenkénti novekményt. A naiv implementaciohoz képest igy jelen-
t6s mértékben javithato a teljesitmény, mivel 1épésenként csak egyetlen Ossze-
adast kell kiértékelni. A DDA alapu sugarkovetés alapgondolata az, hogy a su-
gar mentén végighaladva inkrementalisan kovetjiik a sugar metszéspontjait az
egyes voxelsikokkal, és minden 1épésben az aktualis pozicidhoz legkdzelebb esd
metszéspontot valasztjuk mintavételi pontnak. A bejaras sorédn az egyes axialis
sikokkal valo legutols6 metszéspontokhoz tartozé sugarparaméter értékeket egy
haromdimenzioés vektorban taroljuk. Két szomszédos voxelsikkal vett metszés-
pontokhoz tartozo paraméterkiilonbség értékét (azaz a két voxelsik sugarmenti
tavolsagat) mindharom koordinatatengely mentén elére kiszamitjuk, és szintén
egy vektorban taroljuk. A bejaras soran a legutolsé metszéspontokhoz minden
lépésben hozzdadjuk a tavolsdgvektort, igy megkapjuk az egyes tengelyekhez
tartozo kovetkezo sikmetszetek sugarmenti téavolsagat. Az igy kapott tavolsagok
koziil a legkisebb felel meg a sugar és a voxelracs kovetkezd metszéspontjanak. A
bejaras elején a kiindulasi pont mindig egy metszéspont valamelyik voxelsikkal
és egyuttal egy belépési pont egy cellaba, a kdvetkez6 metszéspont pedig meg-
adja az ugyanazon cellahoz tartozo kilépési pontot. A kovetkezd lépésben ez a
kilépési pont (amely egyuttal a kovetkezs cellaba torténd belépési pont is) va-
lik az aktuélis pontta, és igy tovabb. Az algoritmus megértését segiti az alabbi
pszeudokod:

void function TraceInit(vec3 start, vec3 dir,
vec3 sampleDist, vec3 tAccum, vec3 tStep)

{
for each axis do
if (dir equals 0)
tAccum = INFINITY
tStep = 0
else if dir is negative
pos = round start up to nearest multiple of sampleDist
tAccum = (start - pos) / dir
tStep = -dir / sampleDist
else
pos = round start down to nearest multiple of sampleDist
tAccum = (start - pos) / dir
tStep = dir / sampleDist
}
float function TraceStep(vec3 tAccum, vec3 tStep)
{
tNext = tAccum + tStep
tMin = min(tNext)
for each axis do
if tNext[axis] equals tMin
tAccum[axis] = tNext[axis]
return tMin
}
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function RayTraversal(rayStart, rayDir, tEnd, sampleDist)

{
t =0
entryPoint = rayStart
TraceInit(rayStart, rayDir, sampleDist, tAccum, tStep)
do
tNext = TraceStep(tAccum, tStep)
exitPoint = rayStart + tNext * rayDir
// perform cell processing here
t = tNext;
entryPoint = exitPoint
while t < tEnd
X

Kovessiik végig az algoritmus miikodését egy egyszertisitett kétdimenzios pél-
dan, amely a 2. abran lathato:

3
t=4
2 -
t=3¢1=35
t=2 /
11 A
=1e11 5
t=0

2. dbra: DDA sugarkovetés két dimenzidéban.

Legyen a sugér belépési pontja a racsba [0, 0.25], iranyvektora [1,0.5]. A racs-
tavolsag minden iranyban 1. Ha a Tracelnit fliggvény segitségével elvégezziik
az inicializalast, akkor tAccum kezdeti értéke [0, —0.5] lesz, mig tStep-re [1,2]
adodik. Induljunk el a sugar mentén a kezd&pontbol. Az allapotvaltozok érté-
két az egyes lépések soran az 1. tablazat tartalmazza. Az els6 lépésben tAccum
kiindulasi értékéhez hozzaadva tStep értekét [1,1.5]-6t kapunk, tehat a kovet-
kez§ x-tengelymetszet a sugar mentén t=1, mig a kovetkezd y-tengelymetszet
t=1.5 értéknél lesz. A ketts koziil az x-tengelymetszet van kozelebb, tehat ez
lesz a kovetkez6 mintavételi ponthoz tartozd tNext paraméterérték. Mivel az
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x-tengelymetszetet valasztottuk, ezért tAccum x-koordinatajat feliilirjuk tNext
1j értékével. A kovetkezs 1épésben az igy kiszamitott tNext értéket tessziik t
aktualis értékévé, és megismételjiik az eléz6 1épésben leirtakat, azzal a kiilonb-
séggel, hogy tAccum megndvelése utan most az y-tengelymetszet lesz kozelebb,
ezért azzal kell tovabb szamolnunk. A tovabbi lépések a tablazat alapjan mar
egyszeriien kovethetsk.

lLépés“ t [tAccum[tAceum + tStep[tNext‘

1. [0]0,-05] [, 1.5] 1
2. [ 1[[1,-0.5] [2, 1.5] 15
3. 151, 15 2,35 2
1. [2][2, 15 3,35 3
5. [3[[3, 15| [4, 3.5] 35

1. tablazat: Az allapotvaltozok értékei a sugarkovetés soran.

A cellak bejarasa konnyen kiterjeszthet6 harom dimenziéra, néhany tovabbi
szempontra azonban érdemes felhivni a figyelmet. A legfontosabb, hogy a legko-
zelebbi metszéspont vizsgalatakor a tavolsdgokra tobb azonos érték is adédhat a
kiilénb6z6 iranyokban, ha a sugar pont egy racsvonalon halad keresztiil. Ilyenkor
a metszéspont frissitésénél vigyazni kell, hogy minden olyan irdnyban frissitsiik a
az allapotvektort, amelynél a tavolsag megegyezik a minimummal. A gyakorlati
implementacioban ez egy kritikus pont, ugyanis el6fordulhatnak elfajul6 esetek,
amikor példaul a sugar egy cella élén halad keresztiil, és a numerikus pontat-
lansagok miatt t6bb nagyon koézeli, de nem azonos metszéspontot kapunk. Az
implementacioban ezért a minimummal azonosnak tekintiink egy tévolsagot ak-
kor is, ha nagyon kozel van hozza, igy az algoritmus ezekben az esetekben is
robusztus moédon miikédik. A DDA tipusu sugarkdvetési algoritmus inicializé-
lasdhoz ismerniink kell a sugarnak a teljes voxelstrukturira vonatkozd belépési
és kilépési pontjait is. Az algoritmus bemutatasanal erre kiilén nem tértiink ki,
mivel ezek hagyomanyos modszerekkel (példaul CPU-n algebrai tton, GPU-n
proxy geometria renderelésével) egyszertien meghatarozhatok.

4. Eredmények

Modszeriinket gyakorlati angiografias CT és MR adatokon teszteltiik. A 3. dbra
az analitikus és a hagyoméanyos MIP eredményeit mutatja. Az els6 kép (a) rend-
erelésénél a sugarmenti mintavételi tavolsagot ugy allitottuk be, hogy az meg-
egyezzen a voxelek kozotti tavolsaggal. Az alulmintavételezés miatt jol lathato,
hogy a vérerek szélén nem sikeriil a tényleges maximumot detektalni. Ha a min-
tavételi frekvenciat nyolcszoroséara noveljik (b), akkor pontosabb képet kapunk,
viszont igy is észre lehet venni hibas pixeleket. Ezzel szemben az analitikus MIP
kiértékelésnél (c) nem is kell a radiologusnak mintavételi frekvenciat megadni,

140



KEPAF 2013 — a Képfeldolgozdk és Alakfelismerdk Tarsasaganak 9. orszagos konferencidja

(a) (b) ()

3. abra: Kiilonb6z8 MIP implementéaciokkal renderelt képek. (a): Hagyomanyos MIP
alacsony mintavételi frekvencia mellett. (b): Hagyoméanyos MIP nyolcszor nagyobb min-
tavételi frekvencia mellett. (¢) Analitikus MIP.

mivel az algoritmus minden pixelre eleve a pontos maximumot szdmolja ki, nem
pedig annak egy numerikus kozelitését. A GPU implementéci6 interaktiv rend-
erelést biztosit, a teljesitményt pedig f6ként a texturaolvasésok szama hatarozza
meg. Az analitikus MIP-hez cellanként harom mintavételezésre van sziikség, a
hagyomanyos MIP viszont ennél rendszerint joval t&bb mintabdél tudja csak az
analitikus megoldast megfelelGen kozeliteni.

A pontos maximumhelyek elkeriilésén til a hagyoméanyos MIP kiértékelés-
nél a trilinearis mintavételezés alacsony mintavételi frekvencia mellett vizualis
artifaktumokat eredményezhet. A 4. abran jol lathato, hogy ezeket az artifaktu-
mokat az analitikus megoldas jelent&sen csokkenti. Tapasztalatunk szerint ha-
gyomanyos MIP implementaciét alkalmazva legalabb négyszeres, de esetenként
csak nyolcszoros feliillmintavételezéssel lehet hasonld képmingséget elérni. Fontos
megjegyezni, hogy a hagyomanyos MIP méar négyszeres feliillmintavételezéssel is
lassabb mint az analiktikus MIP. A méasodpercben mért futasi idéket a 2. tab-
lazat mutatja. A méréshez AMD Radeon HD5670 grafikus kirtyan rendereltiink
1200x1024-es felbontasu képeket.

5. Konklazio

Ebben a cikkben megmutattuk, hogy a mai grafikus kartyakon MIP képeket
analitikusan is ki lehet szamolni. Mddszeriink egyrészt kihasznalja a sugarak
inkrementalis kiértékelését, masrészt a behuzalozott trilineéris interpolaciot. A

141



KEPAF 2013 — a Képfeldolgozdk és Alakfelismerdk Tarsasaganak 9. orszagos konferencidja

ﬁ ﬁ
(a) (b)

4. abra: Hagyomanyos (a) és analitikus (b) MIP &sszehasonlitasa vizualis artifaktumok
szempontjabol.

hatékony implementacioénak koszonhetGen a megjelenités interaktiv, és a felhasz-
néalénak nem kell kiilon mintavételi frekvenciat beallitani.

6. A tovabbfejlesztés lehetGségei

Az analitikus MIP kiértékelést akkor lehetne igazan hatékonnya tenni, ha egy ob-
jektumsorrendi megkozelitést alkalmazva, a cellakat sorra egymés utan tudnank
a képsikra vetiteni. A memoriaolvasasok szama ezaltal jelentGsen csdkkenne, mi-
vel az Osszes adott cellan atmend sugar lokilis maximumét ugyanabbol a nyolc
sarokvoxelbdl lehetne szamitani. Ezt a megkozelitést kiilonosen akkor érdemes
alkalmazni, ha a renderelt kép nagyfelbontéast, azaz a térfogati adatot jelent&sen
tulmintavételezziik a képtérben.

Ko6szonetnyilvanitas

A kutatas a TAMOP-4.2.2.B-10/1-2010-0009 és az OTKA K-101527 projektek
keretén beliil valosult meg. Modszeriinket a Voreen (voreen.uni-muenster.de)
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| Tesztadat [ Méret [MIP 1x|MIP 4x[MIP 8x[AMIP]
cenovix-ctl-abdomen|[512x512x361| 0,375 | 1,225 | 2,252 | 0,654
quanredeusix 384x22x512| 0,106 | 0,14 | 0,188 |0,103
felix-cemra-hires  [|576x118x576| 0,131 | 0,313 | 0,62 |0,202
mri 256x256x124| 0,249 | 0,72 | 1,408 |0,335

2. tablazat: Hagyomanyos és analitikus MIP 6sszehasonlitasa futasi id6k alapjéan.

térfogat-vizualizacios keretrendszer felhasznalasaval implementaltuk. A teszt-
adatokat az OsiriX DICOM Viewer (www.osirix-viewer.com/datasets/) adat-
bazisabol vettiik.
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