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Sammendrag

Etter at en person har hatt hjerteinfarkt, blir det tatt Late Gadolinium Enhanced Cardiac

Magnetic Resconance (LGE-CMR) bilder av pasientens hjerte. I disse bildene vil friskt

muskelvev tilhørende hjertet fremst̊a som mørkt, mens arrvev vil fremst̊a som lysere.

Dette gjør at konturene av indre og ytre hjertevegg (endokard og epikard) må finnes

manuelt eller semi-automatisk av eksperter. Dette er tidkrevende arbeid og kan bære

preg av forskjeller avhengig av personen som utfører arbeidet. Det er derfor ønskelig at

denne segmenteringen kan automatiseres. Dette vil gjøre det mulig å behandle større

datamengder p̊a kortere tid.

I denne oppgaven skal segmenteringsmetoden graphcut vurderes. Målet med oppgaven

er å utvikle en helautomatisk segmenteringsalgoritme for endokard og epikard i LGE-

CMR bilder. Det skal g̊aes nærere p̊a hvordan graphcut fungerer, p̊akrevd initialisering

og hvilke resultat som kan oppn̊as.

For å n̊a målet blir det benyttet en forbehandling av bildene før selve segmenteringen

utføres. Forbehandling best̊ar av estimering av initielle konturer til endokard og epikard

med et felles estimert hjertesenter. Dette er gjort slik at graphcutsegmenteringen tar

utgangspunkt i de initielle konturene, og optimaliserer dem mot det aktuelle bildet.

For å teste algoritmen er det benyttet LGE-CMR bildesett av 54 pasienter, hvor alle

tidligere har hatt hjerteinfarkt av varierende grad. Arrdannelsen p̊a hjertemuskulaturen

varier i størrelse og plassering fra pasient til pasient. For noen er det et lite arr, og

hjertemukulaturen kan sees tydelig i bildene. For andre er det store gjennomg̊aende arr

som medfører at konturen av hjertemuskulaturen i noen omr̊ader forsvinner helt. Dette

gjør at det er utfordrende data å jobbe med.

Resultatene blir m̊alt i Dice Index, varierende fra 0 til 1, hvor 1 er identisk segmentering

sammenlignet med korrekt segmentering, 0 er ingen overlapp. Gjennomsnittlig Dice Index

av de initielle konturene etter forbehandlingen er 0.4833, med høyeste verdi p̊a 0.7042 og

laveste p̊a 0.1891. Etter graphcutsegmenteringen er alle verdiene forbedret. Konklusjonen

p̊a oppgaven er at graphcut kan fungere til automatisk segmentering av bildene, men

denne løsnignen er ikke godt nok til å kunne gi en løsning alene.
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Jeg ønsker å takke forelesere for all kunnskap og hjelp de har bidrat med over disse to
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1 INNLEDNING

1 Innledning

Etter et hjerteinfarkt dannes det arrvev p̊a hjertemuskulaturen, som fører til redusert

pumpeevne da arrvevet er stivere enn muskelvevet det har erstattet. Det tas derfor Late

Gadolinium Enhanced Cardiac Magnetic Resconance (LGE-CMR) bilder av pasientens

hjerte. I disse bildene vil en frisk hjertemuskel sees som en mørk sirkel (smultring formet).

Kontrastvesken Gadolinium sprøytes inn for å fremheve arrvev p̊a hjertemuskelen. I figur

1 er det illustrert hvor epikard og endokard er plassert, det er ogs̊a vist hvordan arrvevet

fremst̊ar i et LGE-CMR bilde.

Figur 1: Plassering av endokard, epikard og arrvev i bildene

Siden arrvevet i bildet gjør at kontrasten mellom hjertemuskulaturen, blodet i hjertet

og det myke vevet rundt blir d̊arligere eller forsvinner helt. Dette gjør at automatisk

segmentering av LGE-CMR bilder blir vanskelig. S̊a konturene av hjertet må i dag fin-

nes manuelt eller semiautomatisk med manuell input av eksperter[1]. Dette kan være

tidkrevende arbeid og er derfor ønskelig at prosessen kan automatiseres.
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1 INNLEDNING

Det har tidligere vært gjort forsøk for å automatisere denne prosessen, men de fleste

metodene benytter en form for manuell input.

I denne oppgaven skal det sees p̊a om graphcut segmentering, basert p̊a min-kutt/maks-

flyt algoritmer, kan benyttes til å automatisk segmentere LGE-CMR bilder. Algoritmen

som er utviklet best̊ar av tre steg for hvert bilde.

1 → Estimering av initielle konturer tilhørende endokard og epikard, basert p̊a kunn-

skaper om størrelse og form av hjertemusklatur.

2 → Kontroll og korrigering av de initielle konturene for hvert bilde i settet.

3 → Segmentering av endokard etterfulgt av epikard ved bruk av graphcut.

Figur 2: Eksempel av LGE-CMR-bildesett

8



2 BAKGRUNNSTEORI OG DATAMATERIELL

2 Bakgrunnsteori og datamateriell

2.1 Litt om hjertet og datamaterialet

Hjertet er den muskelen som har som oppgave å pumpe blodet rundt i kroppen, slik at

celler og vev f̊ar oksygenet og næringsstoffene de trenger for å fungere. Blodet transpor-

terer ogs̊a vekk avfallstoffer. S̊a det er viktig at hjertets pumpeevne opprettholdes, et

hjerteinfarkt kan medføre at denne svekkes.

2.1.1 Hjerteinfarkt

Et hjerteinfarkt for̊arsakes vanligvis av en blokkering i en av kranspuls̊arene i hjertet, som

blokkerer åren delvis eller helt[2]. Dette medfører en akutt oksygenmangel til den delen

av hjertemuskulaturen som f̊ar blod gjennom den blokkerte åren. Hvis hjertemuskelen

ikke f̊ar blod og dermed oksygen begynner den å ta skade, hjerteceller dør og vil senere

erstattes av arrvev hvis man ikke f̊ar rask behandling. Hvis arret blir for stort kan hjertes

pumpeevne bli s̊a svekket at blodtrykket ikke kan opprettholdes. Grunnen til dette er at

arrvevet som dannes p̊a hjertet ikke er like fleksibelt og dermed ikke kan trekkes sammen

for å pumpe blodet ut av hjertet.

2.1.2 CMR-bilder

Etter et hjerteinfarkt blir det tatt Cardiac Magnetic Resonance (CMR)-bilder av pa-

sienten. I disse vil hjertet kunne sees som veldig mørkt, men for å fremheve arret p̊a

muskulaturen sprøytes det inn en kontrastveske kallet Gadolinum. Det ventes en gitt tid

før det tas en ny CMR-bilde sekvens som kalles Late Gadolinum Enhanced CMR (LGE-

CMR). Formålet med vesken som sprøytes inn, er at den trenger inn muskulaturen, men

blir skyt fort ut igjen fra de delene med god blodsirkulasjon. De delene som best̊ar av arr

har mindre blodgjennomstrømning, s̊a det tar lenger tid før kontrastvesken blir skylt ut.

Kontrastvesken vil i den nye LGE-CMR-bildeserien st̊a frem som lysere og indikere hvor

det er dannet arr. Dette kan gjøre at kontrastene mellom hjertemuskulaturen, blodet i

hjertet og det myke vevet rundt svekkes eller forsvinner helt. Dette gjør det vanskeli-

gere å segmentere endokard og epikard. Segmenteringen må derfor gjøres manuelt eller

9



2 BAKGRUNNSTEORI OG DATAMATERIELL

semi-automatisk av eksperter, noe som er tidkrevende arbeid.

2.1.3 Datamaterialet

Dataene som benyttes i denne oppgaven stammer fra Stavanger Universitets Sjukehus.

Dataene er LGE-CMR bildesett av 54 forskjellige pasienter, som tidligere har hatt hjerte-

infarkt før bildene er tatt. Av pasientene har 20 av disse s̊a store arr at de senere har

f̊att operert inn ICD1. Hvert av bildesettene best̊ar av mellom 6 og 11 bilder, totalt er

det 433 LGE-CMR bilder. Bildene er horisontale tverrsnitt av overkroppen, tatt lagvis

med en tykkelse p̊a 10mm og med pikselstørrelse 0.8×0.8mm2[3]. Et eksempel p̊a et slikt

bildesett er vist i figur 2.

2.2 Gradienter

En gradient er i digital bildebehandling definert som lokale endringen i intensitet mellom

pikslene i x og y retning. Endringen defineres av den partiellderiverte til bildet I.

∇I =

(
∂I

∂x
,
∂I

∂y

)
Gradienten i x og y retning kan da skrives p̊a følgende m̊ate, hvor ∆x og ∆y er hvor

stort sprang gradienten skal beregnes over.

∂I(x, y)

∂x
= lim

∆x→0

I(x+ ∆x, y)− I(x, y)

∆x

∂I(x, y)

∂y
= lim

∆y→0

I(x, y + ∆y)− I(x, y)

∆y

Dette uttrykket kan videre skrives over til Gx og Gy som er gradientene i x og y retning

med sprang ∆ = 2.

Gx(x, y) =
I(x+ 1, y)− I(x− 1, y)

2
Gy(x, y) =

I(x, y + 1)− I(x, y − 1)

2

Formålet med en slik operator er å indikere hvilke og hvor det skjer intensitetendringer

i et bilde. En slik operator er utsatt for støy i bildet om spranget ∆ er lite, med et

større sprang er ikke operatoren like utsatt for støy, men endringene kommer da ikke

like tydelig frem. I figur 3 er det vist en illustrasjon av en sinusbølge i x-retning med

tilhørende gradient2.

1Implantable Cardioverter Defibrillator
2Beregnet med Gx og sprang ∆x = 2
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2 BAKGRUNNSTEORI OG DATAMATERIELL
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Figur 3: Illustrasjon, gradient i x-retning

2.3 Korrelasjon

I digital bildebehandling brukes ofte korrelasjon som en metode for å lete etter likheter

mellom et bilde og et mønster (mal). Dette er en metode som fungerer bra for b̊ade

farge- og gr̊atone-bilder. La I(x,y) være et bilde og m(x,y) være mønsteret som skal

finnes i bildet [4] , s̊a vil følgende gi hvor stor likhet det er mellom bilde og mal i i alle

punkt.

ρbm(x, y, p, q) = E[I(x, y)m(x+ p, y + q)] =
X∑
p=0

Y∑
q=0

I(x, y)m(x+ p, y + q)

I figur 4 er korrelasjonen mellom et test bilde og en mal. I bildet letes det etter en sirkel

som illustrert av malen. Resultatet av denne korrelasjonen, (vist til høyre i figuren) er

rødt høyeste korrelasjonsverdi, alts̊a den plasseringen av malen i bildet som gir høyeste

likhet.

2.4 Segmentering

Segmentering er i digital bildebehandling prosessen å dele opp et bilde i meningsfulle

regioner. I de enkleste tilfellene skal bildet deles inn i to segmenter, forgrunn og bakgrunn,

mens i mange tilfeller kan det være ønskelig å dele bildet inn i flere segmenter. Prosessen

tilegner hver piksel i bildet en etikett3 som forteller hvilke segment pikselen tilhører.

Målet med segmenteringen er å gruppere de pikslene som har like egenskaper og tilhører

3Etiketten er som regel et tall fra 0 til n− 1, hvor n er antall segment
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2 BAKGRUNNSTEORI OG DATAMATERIELL

Figur 4: Illustrasjon av korrelasjon mellom et bilde og en mal

samme objekt slik at de havner i samme segment. Egenskapene kan f.eks. være intensitet

eller fargenyanse. De forskjellige segmentene som bildet blir delt inn i skal samlet kunne

gjengi hele det originale bildet [5].

2.4.1 Terskelmetoden

Terskelmetoden er en av de enkleste segmenteringsmetodene innenfor digitalbildebehand-

ling. Segmenteringen fungerer med at det settes en eller flere terskler i histogrammet til

bildet, som setter skillene mellom segmentene. Gitt at histogrammet til et bilde har to

distinkte topper, hvor den første er bakgrunnen og den andre er objektet. Terskelen settes

da til laveste punkt mellom toppene, for å skille objektet fra bakgrunnen som illustrert

i figur5.

Figur 5: Illustrasjon av histogramsegmentering med terskel, figur er hentet fra [6]

12



2 BAKGRUNNSTEORI OG DATAMATERIELL

Hvis piksel (x,y) har gr̊atoneverdi g høyere enn terskelen t0, settes etiketten tilhørende

pikselen til n = 1. Hvis g er lavere enn t0 settes etiketten til n = 0. Etikett n = 1

indikerer at pikselen tilhører objektsegmentet og etikett n = 0 indikerer at den tilhører

bakgrunnsegmentet. Dette kan formuleres som:

n(x, y) =

 1 hvis g ≥ t0

0 hvis g < t0
(1)

En svakhet med denne segmenteringsmetoden er at deler av objekt kan g̊a tapt i seg-

menteringen. Dette kan skje hvis gr̊atoneverdiene inne i et av objektene ligger i samme

omr̊ade som bakgrunnen, som illustrert i figur 6.

Figur 6: Eksempel p̊a segmentering med terskelmetoden p̊a eksempelbilde fra matlab

2.4.2 GraphCut

Graphcut er et av de omr̊adene som de siste årene har f̊att mye oppmerksomhet, til bruk

i maskinsyn og bildebehandling. Ikke bare mot utvikling nye applikasjoner, men ogs̊a i

kombinasjon med andre algoritmer.

Gitt at en har en graf G som best̊ar av et sett med noder4 V og koblingene E mellom dem,

en har da at G = [V , E ]. Settet med noder V best̊ar av tre forskjellige nodetyper, to ende-

punkts noder kallet kilde s(source) og avløp t(sink) og de resterende nodene som ikke er

endepunktnoder P [7]. Koblingene kan deles inn i to forskjellige kategorier, t-kobling som

er koblingene mellom en node i P og en endepunktnode og n-kobling som er koblingene

mellom to noder i P .

4I digitalbildebehandling vil en node typisk korrespondere til en bestemt piksel i bildet

13



2 BAKGRUNNSTEORI OG DATAMATERIELL

Min kutt/Maks flyt-algoritme

Alle koblinger mellom nodene er tilegnet en egen kostnad med verdi større enn 0, kostna-

den kan variere avhengig om en ser p̊a koblingen (p,q) eller omvendt (q,p) og kan skrives

som wqp. Hvis kostnaden mellom to noder er 0, indikerer det at der ikke er en kobling

mellom nodene[8]. Formålet med graphcut er og finne det kuttet som deler nodene mel-

lom kilde s og avløp t som har den minste kostnaden av alle mulig kutt. N̊ar et kutt skal

beregnes, er det kun den koblingen med lavest kostnad mellom de to nodene (q,p) eller

(p,q) som blir medregnet i kostnaden for kuttet. Kostnaden for kuttet c(s, t) som deler

nodene mellom kilde og avløp er formulert som:

c(s, t) =
∑

q∈s , p∈t

wqp

Figur 7: Eksempel p̊a en segmentering med graphcut, figur er hentet fra [7]

Normalisert kutt-algoritme

Normalisert kutt er en algoritme som bygger p̊a min kutt/maks flyt algoritmen. Algorit-

men bygger videre p̊a utrykket for c(s, t), og det normaliserte kuttet nc(s, t) kan skrives

som:

nc(s, t) =
c(s, t)

c(s,V)
+
c(s, t)

c(t,V)

Hvor nc(s, t) er den totale kostnaden til det normaliserte kuttet og c(s, t) er kostnaden

til alle koblingene som er kuttet. c(s,V) er summen av alle koblinger i V som berører s,

og c(t,V) er summen av alle koblinger som berører t.
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2 BAKGRUNNSTEORI OG DATAMATERIELL

Oppdatering av etiketter Gitt at en har to etiketter α og β, hvor α er etiketten knyttet

til kilden s og β knyttet til avløpet t. Det skal her ses p̊a to forskjellige oppdateringsme-

toder, som finner det kuttet som gir den laveste kostnaden, α-utviding og α, β-bytting.

α-utviding g̊ar ut p̊a at en kan endre etikettene i β noder til α noder. Gitt at β no-

dene er direkte koblet til en α node via en t-kobling og endringen vil gi en lavere kostnad

for kuttet. Nodene som har etiketten α kan ikke endres til β. Denne prosessen blir gjen-

tatt til det ikke er flere mulige endringer som vil gi en lavere kostnad for kuttet, alts̊a

metoden har konvergert.

α, β-bytting g̊ar ut p̊a at en forsøker alle mulige kombinasjoner mellom α og β etiketten

p̊a de α og β nodene som er sammenkoblet med en t-kobling. Dette gir muligheten for at

b̊ade α og β etikettene kan tilpasses for å finne det kuttet som gir minste kostnad. Denne

prosessen gjentas til det ikke er noen endringer mellom de to etiketten som gir en lavere

kostnad for kuttet.

Kostnadsfunksjon

Utviklingen av en velegnet kostnadsfunksjon er av ytterste viktighet, da det er denne

som bestemmer kostnaden satt til koblingene E mellom nodene V [8]. Kostnadfunksjonen

er ofte region og/eller gradientbaserte. Gradientene benyttes for å mer nøyaktig kunne

tilnærme hvor kantene i bildet er og regionen bedrer den initielle modellen av hvor kuttet

blir tatt.
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3 INNLEDENDE EKSPERIMENT

3 Innledende eksperiment

I første del av prosjektet ble det gjort forskjellige eksperimenter p̊a enklere testbilder

med tilleggspakken for graphcut [14] i Matlab. Dette ble gjort for å bedre forst̊aelsen av

oppbygging, funksjonalitet og hvordan tilleggspakken best mulig kan benyttes. Det ble

videre gjort forskjellig eksperimenter med tilleggspakken mot de forskjellige bildesettene.

Det ble gjort eksperiment med bruk av graphcut direkte p̊a bildesettene, alts̊a uten noe

form av forbehandling. Og med histogram operatorer p̊a bildesettene før graphcut, for å

se hvordan dette innvirket p̊a resultatene.

3.1 Graphcut uten forbehandling

I figur 8 er segmenteringen funnet i to forskjellige bildesett hvor graphcut er benyttet

direkte. I del (a) er endokard funnet, men arret p̊a hjertet er tatt med i segmenteringen,

og epikard har ikke hel kontur i alle bildene. Dette er feil som trolig kunne blitt korrigert

med en etterbehandling av konturene. Største problemet med segmenteringen uten noen

form for forbehandling er som vist i del (b), at kontrastene blir for små og konturene glir

ut.

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

slice nr 7 slice nr 8

(a) Bildesett nr 2

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

(b) Bildesett nr 1

Figur 8: Resultat med GraphCut direkte p̊a bildesett
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3 INNLEDENDE EKSPERIMENT

Problemet med å ikke ha noe forbehandling er at det fungerer bare for noen f̊a bildesett.

Det er gjerne bildesett av pasienter med sm̊a arr slik at hjertemuskulaturen kommer ty-

delig frem i bildene. S̊a n̊ar arrene p̊a hjertet blir store klare ikke graphcut direkte å skille

mellom hjertemuskulaturen og det myke vevet rundt. Det som da skjer er at hjertekam-

meret, hjerteveggen og vevet rundt blir tolket som et og samme objekt i segmenteringen.

Grunnen til dette er at pikselverdiene i omr̊adet er like.

Av dette kommer det frem at det må utføres noe forbehandling p̊a bildene, før graphcut

kan benyttes p̊a bildesettene. Dette for å bedre kunne sikre at b̊ade endokard og epikard

f̊ar en mer korrekt kontur.
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3 INNLEDENDE EKSPERIMENT

3.2 Strekking av histogrammet til LGE-CMR-bildene

Det ble eksperimentert med graphcut segmentering etter det var utført forbehandling p̊a

bildene. Form̊alet med denne forbehandlingen var øke kontrasten i bildene, h̊apet med

dette var at skillet som indikerer hjerteveggene i bildet skulle bli mer utpreget. Til dette

ble det benyttet histogramutjevning. Dette blir gjort med at i omr̊ader av histogrammet

hvor det er høy tetthet av piksler, strekkes disse utover et større spekter i histogrammet.

Resultatet er at kontrastene øker og det blir større skille mellom de gr̊atonene.

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

slice nr 7 slice nr 8

(a) Bildesett nr 2

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

(b) Bildesett nr 1

Figur 9: Resultat av GraphCut etter histogram utjamning

Resultatet av denne forbehandlingen er vist i figur 9. Som vist, s̊a har ikke forbehand-

lingen gjort et stort nok utslag p̊a segmenteringen funnet ved graphcut til at dette alene

kan benyttes.

Konklusjonen basert p̊a de innledende eksperimentene er at en bedre initialisering m̊a

beregnes. Den initialiseringen er i form av estimerte initielle konturer av endokard og

epikard.
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4 IMPLEMENTASJON

4 implementasjon

I dette kapitelet skal det sees nærmere p̊a hvordan algoritmen er bygget opp. Fra inn-

lesning og organisering av bildesettene, frem til de endelige konturene av endokard og

epikard funnet ved graphcut segmentering.

Figur 10: Flytdiagram av prosessen
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4 IMPLEMENTASJON

4.1 Tilpassing av bildesettet

Første steget i prosessen er at bildene sorteres i korrekt rekkefølge, slik at første bildet er

bunnen av hjertet og videre oppover mot toppen av hjertemuskulaturen. Her fjernes ogs̊a

eventuelle duplikater av bildene, bilder som ikke inneholder b̊ade endokard og epikard

fjernes ogs̊a fra bildesettet. Dette blir gjort slik at bildesettene blir seende ut som vist i

figur 11 (a). N̊ar dette er gjort blir alle bildene reduserte i størrelse med utgangspunkt i

et estimert hjertesenter, resultatet av dette blir som vist i figur11 (b).

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

slice nr 7 slice nr 8

(a) Original størrelse p̊a LGE-CMR-bildene

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

slice nr 7 slice nr 8

(b) Sentrert hjerte og redusert bildestørrelse

Figur 11: LGE-CMR-bilder før (a) og etter sentrering og klipping (b)

Etter dette skal alle bildesettene være sorterte og nummerert i stigende rekkefølge, fra

bunnen og opp med hjertet sentrert i bildet[9]. Funksjonene for innlesning, organisering

og sentrering er skrevet og tilsendt av Kjersti Engan. Videre normaliseres alle bilder slik

at de har verdier mellom [0, 1], dette gjøres slik at all videre behandling skal ha likest

mulig utslag p̊a de forskjellige bildene i settet.
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4.2 Forbehandling

Fra de innledende eksperimentene kommer det frem at estimater av hjerteveggene må be-

regnes for alle bildene i bildesettet. Tanken er da at estimatene kan benyttes som initielle

konturer i graphcut segmenteringen. Det er derfor ønskelig at de initielle konturene ligger

i samme omr̊ade som de faktiske hjerteveggene. Graphcut segmenteringen skal tilpasse

hver av konturene mot endokard og epikard i hvert bilde.

Den grunnleggende fremgangsmåten er inspirert av arbeidet gjort i publikasjon [10] av

Xènia Alba.

4.2.1 Korrelasjon mellom mal og LGE-CMR-bilde

Mal

I LGE-CMR bildene fremst̊ar formen av hjertemuskelen som en smultring, av den grunn

blir det beregnet sirkelformede maler. Malene er bygget p̊a normalfordelt gaussisk funk-

sjoner, med radius r og bølgebredde w som illustrert i figur 12.

Figur 12: Illustrasjon av hvordan en beregnet mal med radius r og bølgebredde w

Det genereres totalt 100 slike maler, med kombinasjoner av 10 forskjellige radier og 10

forskjellige bølgebredder. Størrelsen p̊a malene er beregnet med kunnskap om at hjertet

er mindre i nedre del enn det er i øvre. I bilde en til tre brukes lineært fordelte radier

i omr̊adet r = [17, 50] og i bildene over benyttes r = [30, 60]. I alle bildene benyttes

bølgebreddene w = [5, 21] da denne er mer lik mellom alle bildene i hvert sett5.

5Alle radier og bølgebreddeverdier er oppgitt i antall piksler
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4 IMPLEMENTASJON

Korrelasjon

For hvert bilde bergenes korrelasjonene mellom bildet og alle malene. Blant disse re-

sultatene s̊a letes det etter beste korrelasjonen, det vil si høyeste verdi. De resterende

korrelasjonene som har en lavere maks verdi forkastes. Grunnen til dette er at malen som

gir den beste korrelasjonen, skal i utgangspunktet gi de beste initielle konturene til bildet.

Fra den malen s̊a lagres radiusen r og bølgebredden w for videre bruk, samt koordinatene

[xmax, ymax] til punktet høyeste verdien ble funnet.

Figur 13: Eksempel p̊a korrelasjons resultat mellom bilde og mal
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4 IMPLEMENTASJON

4.2.2 Konvertering av mal til binærbilde

Malene som har gitt det beste korrelasjons resultatene for hvert av bildene, konverteres

til et binærbilde i samme størrelse som det tilhørende LGE-CMR-bildet. I binærbildet

plasseres malen med senterpunkt i [xmax, ymax]. Formålet med binærbildet er at det skal

brukes som initialisering til graphcut metoden. Binærbildet blir delt i to nye, et av den

indre- og et av den ytre-konturen (se (c) og (d) i figur 14). Hvor den indre skal benyttes

mot endokard og den ytre skal benyttes mot epikard.

(a) Mal (b) Binærbild (c) Indre kontur (d) Ytre kontur

Figur 14: Stegene i konverteringen fra mal til binærbilder

4.2.3 Sjekk og korrigering av konturer

Siden det ikke er sikkert at den høyeste verdien funnet fra korrelasjonene stemmer overens

med hjertet i bildet, må dette kontrolleres. I figur 15 er det vist et eksempel p̊a feil og

korrekte initiell konturer av endokard og epikard funnet med beste korrelasjon.

Figur 15: Eksempel p̊a feil og og korrekt plassering av mal fra høyeste korrelasjons verdi
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4 IMPLEMENTASJON

I korrigeringen blir det tatt forbehold om at hjertet skal være noenlunde sentrert i alle

bildesettene og hjertesenteret skal være det samme i alle bildene for hvert sett.

Sjekk av maler

Videre beregnes medianen av senterpunktet for alle konturene i hvert bildesett, dette blir

gjort for å finne koordinatene [Xmed, Ymed] til det estimert hjertesenter. Hver av kontu-

rene blir s̊a sjekket mot dette senterpunktet, hvis avstanden er mindre enn ±16 piksler i

x og y retning anses konturen som rett. N̊ar alle konturene er sjekket mot det estimerte

hjertesenter, kontrolleres det hvor mange av malene som er ansett som rett. Hvis over

60% av malene er feil, s̊a kan ikke det estimerte hjertesenteret antas som rett. Hvis ikke

kan en anta at det estimerte hjertesenteret er korrekt og en kan forsette til korrigering

av de konturene som er antatt feilplasserte

Klipping av bildestørrelse

I tilfellene hvor en ikke kan anta at det estimerte hjertesenteret stemmer s̊a klippes

størrelsen p̊a bildene i bildesettet ned. Dette blir gjort med utgangspunkt i det feilaktige

hjertesenteret og de største malene som ble funnet, dette er illustrert i figuren under.

Hvor S = [Xmed, Ymed] og i, j = rmaks +wmaks + 10. Dette brukes til å beregne hvor øvre

venstre hjørne [x, y] blir satt og bredde og høyde p̊a bildet. En har da at koordinaten

til hjørnet [x, y] = [Sx − j, Sy − i] og bredden × høyden p̊a det klippede bildet som blir

(2 × j) × (2 × i). Etter bildene er blitt klippet ned i størrelse, starter prosessen p̊a nytt

med korrelasjon mellom de klippede bildene og malene.

Figur 16: Klipping av bildestørrelse
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Korrigering

N̊ar det kan antas at det estimerte hjertesenteret er korrekt, kan en forsette med kor-

rigeringen av de feilplasserte konturene. Det første som blir gjort er å finne en øvre og

nedre grense, disse blir definert i en regions vektor [Xhøy, Xlav, Yhøy, Ylav]. Xhøy er høyeste

og Xlav er laveste x-koordinat blant senterpunktene til de malene som er ansett som

rett. Det samme gjelder y-koordinatene for å finne Yhøy og Ylav. Selve korrigeringen blir

gjort med en ny korrelasjon mellom LGE-CMR-bildet og et sett med nye maler. De nye

malene blir begrenset av radiusen og bølgebredden i de nærmeste korrekte malene. Med

dette finner en den malen som passer best med det estimerte hjertesenteret og bildet det

tilhører. Rekkefølgen feilene korrigeres i er delt inn i tre steg, hvor hvert har sine sett med

begrensninger for radius og bølgebredde for de nye malene. Stegene er forklart under:

Steg 1 Ingen korrekt kontur i bilde(ne) under.

↪→ Første del som skal korrigeres er bunnen av hjertet, dette steget kan hoppes over

om bilde 1 har en mal som er ansett som rett. Dette steget omfatter alle bildene

fra bilde 1 og opp til første bildet som har en mal som er ansett som rett. Hvis

bilde n er første bilde som har korrekt mal, s̊a er den første malen som korrigeres

i bilde n − 1. De nye malene blir begrenset av radius r(n) og bølgebredden w(n)

i malen tilhørende bilde n. Slik at malene som det skal korreleres med bildet er

mindre eller lik den begrensende malens parametere. En f̊ar da at malene f̊ar radier

r = [17, r(n)] og bølgebredder w = [5, w(n)]. For hver korrigering oppdateres n til

nederste korrekte mal, n̊ar n = 1 g̊ar funksjonen videre til steg 2.

Steg 2 Ingen korrekt kontur i bilde(ne) over.

↪→ Den neste delen som skal korrigeres er toppen av hjertet, dette steget kan hoppes

over om det øverste bildet i settet har en mal som er ansett som rett. Dette steget

omfatter alle bildene fra øverste bilde og nedover til de øverste bildet som har en mal

som er ansett som rett. Hvis bilde n er øverste bilde som har er mal som er ansett

som rett s̊a er det bilde n + 1 som korrigeres først. De nye malene blir begrenset av

radius r(n) og bølgebredden w(n) i malen tilhørende bilde n, slik at malene som

skal korreleres med bildet er større eller lik den begrensende malens parametere.
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En f̊ar da at malene f̊ar radier r = [r(n), 60)] og bølgebredder w = [w(n), 21]. For

hver korrigering oppdateres n til øverste korrekte mal, n̊ar n er lik bilde nummeret

til øverste bildet i settet g̊ar funksjonen videre til steg 3.

Steg 3 Korrekte konturer i bilde over og under.

↪→ Etter steg en og to gjenst̊ar kun feil som har korrekte maler b̊ade i bilder over og

under. I dette steget begynner funksjonen med å korrigere inn den nederste malen

som er ansett som feil for og jobbe seg oppover igjennom settet til alle er korrekte.

Hvis bilde n er bildet under med korrekt mal med parametre r(n) og w(n). Bilde

m er første bildet over med korrekt mal med parametre r(m) og w(m). S̊a settes

begrensningen for malene som skal korreleres med bildet til r = [r(n), r(m)] og

w = [w(n), w(m)].

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

slice nr 7 slice nr 8

(a) Maler funnet fra første korrelasjon

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

slice nr 7 slice nr 8

(b) Maler funnet etter korrigering

Figur 17: Maler før (a) og etter korrigering (b)
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Illustrasjonen under viser tverrsnittet av et bildesett med 9 LGE-CMR bilder, for å

vise hvordan malene er plassert i forhold til et estimerte hjertesenteret. Venstresiden av

illustrasjonen viser at det ikke er alle malene som er ansett som korrekt, mal 2, 5 og 9 er

feil og m̊a korrigeres. Høyresiden av illustrasjonen viser hvordan malene som var feil er

blitt korrigert inn og n̊a stemmer med det estimerte hjertesenteret.

Figur 18: Illustrasjon av tverrsnittet i et bildesett
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4.3 Graphcut

Segmentering blir gjort i tre steg for hvert bilde. Først finnes segmenteringen av endo-

kard, basert p̊a den beregnede indre konturen tilhørende bildet. Etter dette finnes epikard

segmenteringen basert p̊a den ytre konturen tilhørende bildet. Etter begge segmentene

er funnet sl̊aes konturene sammen til en felles.

Til selve graphcut segmenteringen benyttes en utvidelsepakke for matlab[11][12][13][14].

For at utvidelsen skal kunne benyttes s̊a må det defineres en datakostnad, glatthetsbe-

tingelse og ønsket metode.

Metoden som er blir benyttet er α, β-bytting (som forklart i kapittel 2.4.2), da denne

tillater at de initielle konturene kan korrigere b̊ade innover og utover. Noe som α-utviding

ikke har muligheten til, da den kun kan utvide den initielle konturen.

De initielle konturene er valgfritt om de skal benyttes, men basert p̊a de innledende

eksperimentene anbefales dette.

4.3.1 Kostnadsfunksjoner

De to forskjellige kostnadsfunksjonene som må settes før graphcut segmenteringen er en

datakostnad og en glatthetsbetingelse.

Datakostnaden blir beregnet som en vektet kombinasjon av avstand og gradient for

alle punkter i bildet. Avstanden d blir beregnet for alle punkt i bildet, og er avstanden

fra punktet til nærmeste punkt p̊a den initielle konturen (se figur 19). For et gitt punkt

(xp, yp) er avstanden beregnet p̊a følgende m̊ate:

d(xp, yp) =

∣∣∣∣√(xp − x0)2 + (yp − y0)2 − r
∣∣∣∣
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Figur 19: Beregning av avstand fra kontur til punkt

Gradienten som benyttes i datakostnaden behandles forskjellig avhenging av om det er

endokard eller epikard som skal segmenteres. Det er ogs̊a avhengig av hvor punktet (xp, yq)

er i bildet, sett mot bredden X og høyden Y av bildet, som vist i tabellen under.

Endocard Vertikal gradient

Posisjon(xp, yp) Positiv Negativ

yp ≤ Y
2

+ −

yp >
Y
2

− +

Horisontal gradient

xp ≤ X
2

+ −

xp >
X
2

− +

Epicard Vertikal gradient

Posisjon(xp, yp) Positiv Negativ

yp ≤ y
2

− +

yp >
y
2

+ −

Horisontal gradient

xp ≤ x
2

− +

xp >
x
2

+ −
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I tabellen er det fortegnet til gradienten i punktet (xp, yp), om det er positivt eller negativt

som avgjør om den skal legges til eller trekkes fra i datakostnaden.

B̊ade avstanden og gradienten er vektet med to forskjellige faktorer. Hvor a er vektfakto-

ren knyttet til avstanden og b er vektfaktoren til gradienten. Kostnadene må s̊a knyttes

til alle koblingene mellom de forskjellige nodene. Av initialiseringen er det satt at alle

nodene innenfor den initielle konturen tilhører α etiketten og alle utenfor tilhører β. Siden

α er assosiert med kilden (objektet) i bildet. Av dette s̊a settes alle kostnadene innenfor

den initielle konturen til β og alle utenfor til α. En ender da opp med en datakostnad Dc

matrise, som f̊ar følgende format: Dc(X, Y, n), hvor n er de forskjellige etikettene.
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(b) Dc(X,Y, α)

Figur 20: Eksempel p̊a Datakostnaden Dc

Glatthetsbetingelsen som må settes er en n×n-matrise. Elementene i matrisen forteller

hvilke kostnad som skal assosieres mellom de forskjellige etikettene. Matrisen Sc settes

normalt til en matrise med 1 i offdiagonalen[14], før den eventuelt manuelt tilpasses

senere.

Sc =

 β → β β → α

α→ β α→ α

 =

 0 1

1 0


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5 Eksperimenter og Resultater

5.1 Evalueringsmetode for segmenteringen

For å finne den mest korrekte segmenteringen av hjertemuskulaturen. Er det betraktet

flere kombinasjoner av vektfaktorer i kostnadsfunksjonen og forskjellige glatthetsbetin-

gelser. Til å måle hva som gir de beste resultatene brukes en funksjon for utregning av

Dice Index (DI ). Funksjonen regner ut hvor mye som er felles for segmenteringen funnet

ved graphcut og segmentet som er gitt som korrekt for hvert bilde i settet. I formelen

under er A segmenteringen fra graphcut som skall sjekkes mot de korrekte segmentene

B6.

DI =
2|A ∩B|
|A|+ |B|

Resultatet av DI er et tall mellom 0 og 1, hvor 0 vil si at de to segmentene ikke har noe

felles og 1 vil si at de er identiske.

Det blir i tillegg for hvert bildesett, beregnet initielle konturer basert p̊a den gitte kor-

rekte segmenteringen. Dette blir gjort for å kunne sammenligne hvordan de forskjellige

vektene i kostnadsfunksjonen virker p̊a konturer plassert i det sanne hjertesenter. Disse

konturene har en radius basert p̊a gjennomsnittet av radiusen til epikard for hvert bilde.

Bølgebredden er basert p̊a gjennomsnittet av differansen mellom epikard og endokard

konturene for hvert bilde.

Videre vil notasjonen bi angi de initielle konturene funnet med forbehandlingen, og ki

angi de initielle konturene beregnet fra den korrekte segmenteringen. For m̊alingene vil

DIinit angi dice index av de initielle konturene bi og DIgc angi dice index etter segmen-

teringen funnet ved graphcut. Det blir ogs̊a testet mot de initielle konturene ki, som har

benevning DIki og etter grapcut segmenteringen DIkgc.

6Funksjonen for utregning av Dice Index er skrevet av Kjersti Engan
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For alle eksperiment vil gjennomsnittlig dice index mellom alle bildesett oppgis, bereg-

net p̊a gjennomsnittet i hvert av bildesetene. Det blir ogs̊a sett nærmere p̊a tre utvalgte

bildesett. Det velges ut det bildesettet med høyest og lavest dice index av de initielle

konturene DIinit og det har median verdien. S̊a videre vil det ses nærmere p̊a bildesett

2, 21 og 46. DIinit for sett 2 er den høyeste verdien, sett 21 er medianene og sett 46 har

den laveste.

Sett 2 Sett 21 sett 46 Gjennomsnitt

DIinit 0.7042 0.4884 0.1891 0.4833

DIki 0.8185 0.7989 0.7887 0.7865
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I figur 21 er de initielle konturene som er funnet med forbehandlingen vist som røde og de

gitte korrekte konturene er vist som grønne. Figuren viser disse for alle de tre bildesettene

som skal betraktes videre. Det er dice indexen mellom disse som gjør at det er disse tre

som blir sett p̊a videre.

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

slice nr 7 slice nr 8

(a) Bildesett 2

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

slice nr 7 slice nr 8

(b) Bildesett 21

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

slice nr 7

(c) Bildesett 46

Figur 21: Initielle konturer funnet med korrelasjon
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De initielle konturene som er beregnet av den korrekte segmenteringen er vist i figur22.

Som nevnt er dette ment som sammenligningsdata for resultatene med de forskjellige

vektene.

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

slice nr 7 slice nr 8

(a) Bildesett 2

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

slice nr 7 slice nr 8

(b) Bildesett 21

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

slice nr 7

(c) Bildesett 46

Figur 22: Initielle konturer basert p̊a den korrekte segmenteringen
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5.2 Kostnadsfunksjoner

5.2.1 Glatthetsbetingelse

Det er valgt ut tre forskjellige glatthetsbetingelser som brukes videre i eksperimente-

ne. Sc1 er valgt utfra at det er den som brukes i eksempelet laget for å demonstrere

bruken av graphcut pakken [14]. Sc2 og Sc3 er satt for å se hvilke utslag endringer i

glatthetsbetingelsen vil ha p̊a segmenteringen.

Sc1 =

 0 1

1 0

 Sc2 =

 0.5 1

1 0.5

 Sc3 =

 0.5 0.6

0.6 0.5


5.2.2 Datakostnad basert p̊a avstand

Det første eksperimentet ble gjort med en regionbasert datakostnad. Alts̊a en datakostnad

som er basert p̊a avstand, dette gjort som et forsøke p̊a å tvinge grapcut segmenteringen

til å beholde en mest mulig sirkulær form. Kostnadsfunksjonen som ble brukt er som

følger, med vekt a = 1.

Dc(x, y, n) = a× d(x, y)

I tabellene under er DI av graphcut segmenteringen med denne kostnadsfunksjonen frem-

stilt.

a = 1 Sc1 DIinit DIgc Bedring — DIki DIkgc Bedring

Sett 2 0.7042 0.7068 0.0026 — 0.8185 0.8216 0.0031

Sett 21 0.4884 0.4998 0.0114 — 0.7989 0.8057 0.0068

Sett 46 0.1891 0.1990 0.0099 — 0.7887 0.7701 -0.0186

Gjennomsnitt 0.4833 0.4923 0.0090 — 0.7865 0.7824 -0.0041

a = 1 Sc2 DIinit DIgc Bedring — DIki DIkgc Bedring

Sett 2 0.7042 0.7043 0.0003 — 0.8185 0.8209 0.0024

Sett 21 0.4884 0.4956 0.0072 — 0.7989 0.8016 0.0027

Sett 46 0.1891 0.1945 0.0054 — 0.7887 0.8209 0.0322

Gjennomsnitt 0.4833 0.4886 0.0053 — 0.7865 0.7869 0.0004
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a = 1 Sc3 DIinit DIgc Bedring — DIki DIkgc Bedring

Sett 2 0.7042 0.7031 -0.0011 — 0.8185 0.8197 0.0012

Sett 21 0.4884 0.4888 0.0004 — 0.7989 0.7991 0.0002

Sett 46 0.1891 0.1904 0.0013 — 0.7887 0.7933 0.0046

Gjennomsnitt 0.4833 0.4844 0.0011 — 0.7865 0.7871 -0.0006

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

slice nr 7 slice nr 8

(a) bi

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

slice nr 7 slice nr 8

(b) ki

Figur 23: Resultat av kostnadsfunksjon basert p̊a distanse for bildesett 2

Et problem med å benytte en ren avstandbasert kostnadsfunksjon, er at kostnaden asso-

siert med endringer av kuttet øker raskt n̊ar kuttet flyttes vekk fra den initielle konturen.

Dette gjør at kuttet med laveste kostnad blir funnet i umiddelbar nærhet av de initielle

konturene. Dette kommer frem i figur 23, hvor den røde konturen s̊avidt er endret fra den

bl̊a. I figuren er bl̊a den initielle konturen, rød er segmenteringen funnet ved graphcut og

grønn er den gitte korrekte segmenteringen. Dette er fargene som blir benyttet videre i

alle figurer som illusterer segmenteringen.

Dette tolkes til at datakostnaden eventuelt må kombineres med annen informasjon i

bildene. Tanken er å ikke straffe avstand like mye, slik at en kuttet kan flyttes mer i for-
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hold til de initielle konturene. Men det er forsatt ønskelig at segmenteringen skal holde

en tilnærmet sirkulær form.

5.2.3 Datakostnad med kombinert avstand og gradient

Etter eksperimentet med en datakostnad basert kun p̊a avstand, er det eksperimentert

med en datakostnad basert p̊a avstand kombinert med gradientene i bildene. Dette

ble gjort med formening om at graphcut segmenteringen mer fritt skulle kunne finne et

bedre kutt. Slik at kuttet da kan flyttes i større grad vekk fra de initielle konturene, men

innenfor gitte begrensninger. Begrensninger som er satt i form av avstand og tolkning

av gradientene som forklart i kapittel 4.3.1. Det benyttes da en kostnadsfunksjon som

er b̊ade region og gradientbasert. Det er utført eksperimenter med forskjellige vekter av

avstanden a og gradientene b. Datakostnaden er utrykket som følger

Dc(x, y, n) = a× d(x, y)± b×Gx(x, y)± b×Gy(x, y)

Vektene er i første eksperiment satt til a = 0.5 og b = 0.5. Grunnen til dette valget, er at

avstanden ikke skal sette like stort preg som den gjorde i forrige eksperimentet. Slik at

det kuttet som gir laveste kostnad skal kunne korrespondere bedre med faktisk endokard

og epikard i bildene.

a = 0.5 b = 0.5 Sc1 DIinit DIgc Bedring — DIki DIkgc Bedring

Sett 2 0.7042 0.7127 0.0085 — 0.8185 0.8233 0.0048

Sett 21 0.4884 0.5120 0.0236 — 0.7989 0.8069 0.0080

Sett 46 0.1891 0.2096 0.0205 — 0.7887 0.7119 -0.0768

Gjennomsnitt 0.4833 0.4993 0.0160 — 0.7865 0.7673 -0.0192

a = 0.5 b = 0.5 Sc2 DIinit DIgc Bedring — DIki DIkgc Bedring

Sett 2 0.7042 0.7070 0.0028 — 0.8185 0.8243 0.0058

Sett 21 0.4884 0.5007 0.0123 — 0.7989 0.8057 0.0068

Sett 46 0.1891 0.1989 0.0098 — 0.7887 0.7614 -0.0273

Gjennomsnitt 0.4833 0.4930 0.0097 — 0.7865 0.7813 -0.0052
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a = 0.5 b = 0.5 Sc3 DIinit DIgc Bedring — DIki DIkgc Bedring

Sett 2 0.7042 0.7046 0.0004 — 0.8185 0.8204 0.0019

Sett 21 0.4884 0.4922 0.0038 — 0.7989 0.8013 0.0024

Sett 46 0.1891 0.1910 0.0019 — 0.7887 0.7821 -0.0066

Gjennomsnitt 0.4833 0.4868 0.0035 — 0.7865 0.7867 -0.0002

I tabellene over er DI av graphcut segmenteringen med den nye kostnadsfunksjonen vist.

N̊ar disse verdiene sammenlignes med forrige eksperiment som var basert p̊a avstand, er

DI høyere for alle bildesett tilhørende bi, dette gjelder for alle Sc, men størst endring

er med Sc1. For ki er segmenteringen blitt d̊arligere, spesielt for bildesett 46. Grunnen

til dette er vist i figur 24, i nedre del av konturene har graphcut segmenteringen funnet

beste kutt av epikard i et omr̊ade som berører den korrekte segmenteringen av endokard.

Figur 24: Et utvalg av resultat fra bildesett 46

Figur 25 viser de forskjellige konturene i bildesett 21 med Sc1 . Selv om dette hadde den

største forbedringen, er det fremdeles store avvik fra funnet segmentering sammenlignet

med de korrekte konturene. Grunnen til dette er de relativt store avviket med de initielle

konturene.
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slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

slice nr 7 slice nr 8

Figur 25: Resultat med kostnadsfunksjon basert p̊a distanse og gradient for bildesett 21

med Sc1

P̊a grunnlag av omfanget av korrigeringen som må til for noen av de initielle konturene

i bi, endres vektene i kostnadsfunksjonen. Forholdet mellom vektene a og b endres for å

sette større vekt p̊a gradientene i bildene, fremfor avstanden fra de initielle konturene.

Vektene endres til a = 0.1 og b = 0.5. Resulterende DI av denne endringen er vist i

tabellene under:

a = 0.1 b = 0.5 Sc1 DIinit DIgc Bedring — DIki DIkgc Bedring

Sett 2 0.7042 0.7365 0.0323 — 0.8185 0.7284 -0.0901

Sett 21 0.4884 0.5368 0.0484 — 0.7989 0.6970 -0.1019

Sett 46 0.1891 0.2772 0.0881 — 0.7887 0.3478 -0.4409

Gjennomsnitt 0.4833 0.5124 0.0291 — 0.7865 0.6104 -0.1761

a = 0.1 b = 0.5 Sc2 DIinit DIgc Bedring — DIki DIkgc Bedring

Sett 2 0.7042 0.7263 0.0221 — 0.8185 0.8191 0.0006

Sett 21 0.4884 0.5357 0.0473 — 0.7989 0.7905 -0.0084

Sett 46 0.1891 0.2345 0.0454 — 0.7887 0.0546 -0.2427

Gjennomsnitt 0.4833 0.5117 0.0284 — 0.7865 0.7109 -0.00756
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a = 0.1 b = 0.5 Sc3 DIinit DIgc Bedring — DIki DIkgc Bedring

Sett 2 0.7042 0.0784 0.0042 — 0.8185 0.8198 0.0013

Sett 21 0.4884 0.4990 0.0106 — 0.7989 0.8035 0.0046

Sett 46 0.1891 0.1974 0.0083 — 0.7887 0.7315 -0.0572

Gjennomsnitt 0.4833 0.4940 0.0107 — 0.7865 0.7735 -0.0130

Hvis resultatene med de nye vektene sammenlignes med de gamle, s̊a forbedres DI etter

graphcutsegmenteringen med de initielle konturene i bi. For segmenteringen funnet for

de initielle konturene i ki er disse blitt endel d̊arligere. Dette spesielt for bildesett 46

med Sc1 og Sc2, er DI blitt betraktelig redusert, grunnen til dette er tilsynelatende at

bredden i de initielle konturene blir for sm̊a. Dette resulterer videre i at segmentet av

endokard og epikard blir lagt i samme punkt. Som gjør at avstanden mellom segmentene

blir null og konturen forsvinner helt i disse punktene. Resultatet av dette illustreres i

figur 26 for bildesett 46.

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

slice nr 7

(a) ki for bildesett 46

slice nr 1 slice nr 2 slice nr 3

slice nr 4 slice nr 5 slice nr 6

slice nr 7

(b) Konturer etter segmentering

Figur 26: Illustrasjon av manglende konturer etter graphcut segmentering

Selv om DI for segmenteringen av konturene i ki er blitt endel d̊arligere, s̊a er forbed-

ringen funnet med dette settet av vekter og Sc1 for konturene i bi. Valget faller da p̊a å
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fokusere p̊a forbedring i segmenteringen av bi. Derfor vil videre eksperimentering ikke ta

hensyn til DI for ki, dette vil kun bli betraktet hvis segmenteringen av bi ikke gir noe

direkte svar p̊a forbedringer.

5.3 Beste segmentering

Med grunnlag i eksperimentene som er utførte, og en kostnadsfunksjon basert p̊a vekting

mellom avstand og gradientene. Er den beste graphcutsegmenteringen som er funnet, en

kombinasjon av vektene a = 0.1 og b = 0.55 og en moderat korrigert glatthetskostnad

Sc4 som vist under.

Sc4 =

 0.1 0.9

0.9 0.1


N̊ar det her sies den beste segmenteringen funnet, s̊a er det den beste segmenteringen

funnet med graphcut for de initielle konturene bi. Grunnen til at konturene fra ki ikke

er med i vurderingen er at fokuset er lagt mot bedring av konturene beregnet fra forbe-

handlingen. I vurderingen av beste segmentering er det ogs̊a lagt mer vekt p̊a bedringen

for gjennomsnittet av alle bildette, fremfor bedringen av et av de tre enkeltsettene. I

tabellen under er resultatene målt i DI fremstilt for den beste graphcut segmenteringen.

a = 0.1 b = 0.55 Sc4 DIinit DIgc Bedring — DIki DIkgc Bedring

Sett 2 0.7042 0.7324 0.0282 — 0.8185 0.8195 0.0010

Sett 21 0.4884 0.5473 0.0589 — 0.7989 0.7644 -0.0345

Sett 46 0.1891 0.2596 0.0705 — 0.7887 0.4146 -0.3741

Gjennomsnitt 0.4833 0.5169 0.0336 — 0.7865 0.6528 -0.1337

Fra tabellen kommer det frem at bildsett 46 har den største forbedringen fra DIinit →

DIgc. Denne forbedringen er p̊a 0.0705, men i sluttresultatet s̊a det er fremdels endel å

g̊a p̊a før segmenteringen kan sies å være korrekt. Dette kan sees i figur 29

For bildesett 2 som har den høyeste sluttverdien for DIgc, er graphcut segmenteringen

nærme den korrekte segmentering. Det er fremdeles avvik som m̊a kompenseres for, da
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endringen fra de initielle konturene ikke er s̊a mye endret, dette er vist i figur 27.

Videre skal det sees nærmere p̊a resultatene for bildesett 2, 21 og 46 hver for seg.

Figur 27: Beste graphcut segmentering funnet for bildesett 2

Resultatet av graphcut segmenteringen for bildesett 2 er vist i figur 27. Resultatet som

blir funnet viser at det største avviket kommer i bilde nr 1. Her er konturene mellom

endokard og epikard nesten de samme og ligger plassert hvor segmenteringen av epikard

skal være. For resten av bildene i settet er det gjentakende at for mye av arret er tatt

med i segmenteringen av endokard.
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Figur 28: Beste graphcut segmentering funnet for bildesett 21

Resultatet av graphcut segmenteringen for bildesett 21 er vist i figur 28. Vi ser her at det

er tilnærmet likt resultat for bildene som i bildesett 2. Men her er det noe større avvik

grunnen d̊arligere initielle konturer.
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Figur 29: Beste graphcut segmentering funnet for bildesett 46

Resultatet for bildesett 46 er vist i figur 29. For dette bildesettet er segmenteringen av

endokard relativt bra i henhold til de korrekte konturene. Segmenteringen for epikard er

generelt sett relativt d̊arlig for alle bildene. De plassene den initielle konturen av epikard

er nært den korrekte konturen av epikard, har graphcut segmenteringen funnet et kutt

som plasser godt mot epikard7. Men for resten av de initielle konturene som er relativt

langt vekke fra den korrekte konturen er differansen stor.

I vedlegg B ligger resultatene fra graphcut segmenteringen, for alle bildesettene med

de aktuelle vektene, glatthetsbetingelsen for b̊ade bi og ki.

7Dette er godt synlig i bilde nr 4 til 7, i nedre del p̊a venstreside av bildene
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6 Drøfting

Som det kommer frem i sluttresultatet, s̊a er det rom for forbedring av sluttresultat. For å

kunne oppn̊a dette er det flere muligheter, i dette kapittelet skal potensielle forbedringer

i form av endringer i utført arbeid vurderes.

6.1 Forbehandling

De initielle konturene som er beregnet med forbehandlingen treffer ikke like godt for alle

bildesettene. Her er det hovedsakelig de bildene av pasienter med store arr, gjerne av de

som er diagnostisert med ICD som treffer relativt d̊arlig. Siden graphcut segmenteringen

ikke kan kompensere for dette avviket, er det store muligheter at mer nøyaktige initielle

konturer ville gitt bedre segmentering. Men for at dette skal kunne oppn̊as må en annen

fremgangsmåte vurderes for å kunne finne bedre initielle konturer for pasientene med

store arr.

6.2 Kostnadsfunksjoner

Fra teorien kommer det at kostnadsfunksjon normalt er regions og/eller gradientbaserte.

Kostnadsfunksjonen som er benyttet i denne oppgaven er basert p̊a en regionbestemmel-

se8 kombinert med gradientene i bildene. Da utviklingen av en godt tilpasset kostnads-

funksjon er av ytterste viktighet for graphcut segmenteringen, er det stor sannsynlighet

i at utviklingen av en bedre tilpasset kostnadfunksjon kan gi bedre resultater. Potensi-

elle punkt for endringer kan være i form av hvordan gradienten tolkes og benyttes mot

eventuelt andre regionbestemmelser.

Endringer p̊a tolkingen av gradienten kan eventuelt gjøres med å bruke en felles gra-

dient fremfor gradientene i x- og y-retning hver for seg. Det er da viktig at retningene

til gradientene ivaretas, siden fortegnet forsvinner og ikke kan benyttes slik som det blir

8Det blir benyttet avstand som regionbestemmelse
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gjort n̊a. Gradienten kan beregnes p̊a følgende m̊ate:

|Gm| =
√
Gx2 +Gy2

Andre regionbestemmelser som eventuelt kan benyttes er en kantbegrensing. Slik at en

forhindrer at segmentene blir dratt ut i kantene slik de ble i de innledende eksperimentene.

6.3 Plassering av kilde og avløp

Graphcut segmenteringen deler bildet inn i forskjellige segmenter kallet kilde og avløp.

En mulighet for en mer robust løsning, er at det kan plasseres en eller flere noder som en

med 100% sikkerhet kan sies at tilhører enten kilden eller avløpet. For segmenteringen av

endokard må da kilde noden plasseres i hulrommet i hjertet, ikke p̊a arret eller i eventuelle

forstyrrelser i bildet. Avløpet må plasseres i den mørke konturen mellom endokard og

epikard slik at den ligger i den mørke konturen i LGE-CMR bildene. Det samme må

gjøres for epikard segmenteringen, men da må kilden plasseres i den mørke delen av

konturen av hjertet og avløpet i en av de lysere delene av det myke vevet rundt. Figur

30 viser et eksempel p̊a hvordan disse noden potensielt kan plasseres. Hvis en av disse

noden plasseres feil vil segmenteringen f̊a et d̊arlig utgangspunkt og segmenteringen vil

bli feil. For at dette skal kunne benyttes må det ogs̊a benyttes en annen implementasjon

for graphcut segmentering som støttet dette.

Figur 30: Illustrasjon av hvordan eventuelle kilde og avløpsnoder kan plasseres i bildet
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6.4 min kut/maks flyt mot normalisert kutt

Et siste forslag er at det kan vurderes å bruke en implementering av normalisert kutt

algoritmen, fremfor min kutt/maks flyt algoritmen. Hvis dette skal gjøres må forbehand-

lingen og andre initielle betingelser endres, da normalisert kutt algoritmen benytter andre

initielle tilstander.

7 Konklusjon

Fra resultatene kan det tas den konklusjonen om at segmenteringen som er funnet i denne

oppgaven ikke er gode nokk til å kunne benyttes til automatisk segmentering av LGE-

CMR bilder av pasienter som har hatt hjerteinfarkt. Grunnen til dette er at avviket fra

funnet segmentering og korrekt segmentering er for stort.

Graphcut som segmenteringsmetode kan trolig benyttes til segmentering av LGE-CMR

bilder, men da m̊a forbehandlingen og/eller kostnadsfunksjonen forbedres. Det er da øns-

kelig at alle de initielle konturene har en DIinit ≥ 0.7. Dette kombinert med en forbedret

kostnadsfunksjon s̊a vil det trolig kunne klare en DIgc ≥ 0.9, som skal være godt til bruk

som en automatisk segmenteringsmetode.
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B RESULTATER

Appendices

A Kildekode

• Hovedskript.m - Starter forbehandling og graphcut segmetering. Denne kaller alle

funksjoner videre som kreves.

B Resultater

B.1 Bilder

Resultatbilder av beste segmentering kan f̊aes av Kjersti Engang ved UiS etter behov.

B.2 Dice Index - eksperiment
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Vedlegg/[A] Kildekode/beste_maske.m

function [bw,bw_min] = beste_maske(Bestd,Bestw,X_max,Y_max,Bestd_min,Bestw_min,X_min,Y_min,out,slice,settnr,str)

% Bergener de initielle konturene basert på malene som er funnet fra

% korrelasjonene. Plasert med senterpunkt i beste korrelasjons peak. 

% Input:

% Bestd - Radius til malene som gir beste korrelasjon med bilde (vektor)

% Bestw - Bølgebredde til malene som gir beste korrelasjon med bilde

%         (vektor)

% X_max - X-koordinat til punkt i korrelasjon som gir beste korrelasjon

%        (vektor)

% Y_max - Y-koordinat til punkt i korrelasjon som gir beste korrelasjon

%        (vektor)

% Bestd_min - Radius til malene som gir beste negative korrelasjon med

%             bilde (vektor)

% Bestw_min - Bølgebredde til malene som gir beste negative korrelasjon med 

%             bilde (vektor)

% X_min - X-koordinat til punkt i korrelasjon som gir beste negative korrelasjon

%        (vektor)

% Y_min - Y-koordinat til punkt i korrelasjon som gir beste negative korrelasjon

%        (vektor)

% out - bildesettet (cellesturktur)

% slice - antall bilder

% settnr - Hvilke sett det er

% str - Valgri tekst string

% Output:

% bw - Binærbilde av de initielle konturene fra beste korrealsjon (cellestruktur)

% bw_min - Binærbilde av de initielle konturene fra beste negative

%          korrelasjon (cellestruktur)

% Kaller lap_mask2.m

for nsl=1:slice

    BestMask{nsl}=lap_mask2(Bestd(nsl),Bestw(nsl),[Y_max(nsl) X_max(nsl)],out.X(:,:,nsl));

    BestMask{nsl}=BestMask{nsl} - min(min(BestMask{nsl}));

    BestMask{nsl}=BestMask{nsl}./max(max(BestMask{nsl}));

    bw{nsl}=im2bw(BestMask{nsl},max(max(BestMask{nsl}))-0.1);

    %bw{nsl}=imclearborder(bw{nsl});

    bw{nsl}=~bw{nsl};

    

    BestMask_min{nsl}=lap_mask2(Bestd_min(nsl),Bestw_min(nsl),[Y_min(nsl) X_min(nsl)],out.X(:,:,nsl));

    BestMask_min{nsl}=BestMask_min{nsl} - min(min(BestMask_min{nsl}));

    BestMask_min{nsl}=BestMask_min{nsl}./max(max(BestMask_min{nsl}));

    bw_min{nsl}=im2bw(BestMask_min{nsl},max(max(BestMask_min{nsl}))-0.1);

    bw_min{nsl}=~bw_min{nsl};

end

%plotter(out.X,bw,slice,settnr,[' ',str] )

%plotter(out.X,bw_min,slice,settnr,['minpeak ',str])

end










Vedlegg/[A] Kildekode/centro_morfologico.m

function imout=centro_morfologico(im,se)

% ime=im;

 imout=im;

 D=imout;

 while (sum(D(:))~= 0)

 fi1=imopen(imclose(imopen(imout,se),se),se);

 fi2=imclose(imopen(imclose(imout,se),se),se);

 imaux=imout;

 imout=min(max(imout,fi1),fi2);

 D=abs(imout-imaux);

 end










Vedlegg/[A] Kildekode/Crop_Heart_v2015.m


%function [X,Mmyo,Min,Imfin_sc,Gac,PixSize,cen_gac,met_gac,radi_gac]=Crop_Heart_v2015(Pt)
function [out]=Crop_Heart_v2015(Pt)

%-----------------------------
%   To do cropping, preproc, etc. 
%   
%   Input:  patient number
%
%   Output:  structure (out) with different fields:
%     out.X - Image slices, cropped
%     out.Mmyo - Image slices, myocardium mask
%     out.Minf - Image slices, infarct mask
%     out.PixSize - pixel size in each slice.  
%     out.Imfin_sc - scaled probability im. for the heart center, from CHT.
%                     Calculated in import_prerpos_v2015.m
%
%--- finding the approximated center for this slize ... Use the Imfin_sc
%  probabilty of heart scenter from Crop_Heart_2 based on circular Hough 
%  transform of gradient after preprocessing.  Mulitplicating the
%  probability with the scaled intensity value of that slize to make slize
%  by slice variations possible.
%
%
%
%%----------------
%  Last edit:  K.Engan 28.01.2015 
%
%----------------------------

crop_method = 1;  %  input to the preprocessing function, deciding how much of the edges to remove at once.
MaxRad=85;
threshold = 0.9;
factor=0.35;


%[Imfin_sc,X,Gac,Icirc_met,max_met_gac,Mmyo,Min,cen_gac,met_gac,radi_gac,PixSize]=import_prepros_v2014_01(Pt,crop_method);
[out]=import_prepros_v2015(Pt);

[nr,nc,nsl]=size(out.X);
Prob_sctot=zeros(nr,nc);

for i=1:nsl
   Xsc=double(out.X(:,:,i))./255;
   Prob_sc=double(Xsc).*double(out.Imfin_sc);
   Prob_sctot=Prob_sctot+medfilt2(Prob_sc,[5 5]);
end

h = fspecial('gaussian',[nr nc]', nr*factor);
h=h./max(max(h));
Prob_sctot=Prob_sctot.*h;

out.Imfin_sc=Prob_sctot./(max(max(Prob_sctot)));
[If_r,If_c]=find(out.Imfin_sc>threshold);


minrow=max([(min(If_r)-MaxRad) 1]);
maxrow=min([(max(If_r)+MaxRad) nr]);
mincol=max([(min(If_c)-MaxRad) 1]);
maxcol=min([(max(If_c)+MaxRad) nc]);

out.X=out.X(minrow:maxrow,mincol:maxcol,:);
out.Imfin_sc=out.Imfin_sc(minrow:maxrow,mincol:maxcol);
%out.Gac=out.Gac(minrow:maxrow,mincol:maxcol,:);
out.Mmyo=out.Mmyo(minrow:maxrow,mincol:maxcol,:);
out.Min=out.Min(minrow:maxrow,mincol:maxcol,:);









Vedlegg/[A] Kildekode/Dice_index.m

function DS = Dice_index(imagetrue,imageautomatica)

%

% Funksjonen beregner Dice index mellom imagetrue (sannhetsbilde) og 

%  imageautomatica (masken du vil teste).  Hvis DS=1 er segmenteringen 

%  perfekt.  Hvis DS=0 er der ingen overlapp.  

%  Skrevet av Kjersti Engan

%

interseccion=0;

x=0;

y=0;

i=1;

while i<=length(imagetrue(:,1))

    j=1;

    while j<=length(imageautomatica(1,:))

        if imagetrue(i,j)>=1 || imageautomatica(i,j)>=1

            if imagetrue(i,j)==imageautomatica(i,j)

                interseccion=interseccion+1;

            end

            if imagetrue(i,j) == 1

                x=x+1;

            end

            if imageautomatica(i,j) == 1

                y=y+1;

            end

        end

        j=j+1;

    end

    i=i+1;

end

DS = 2*interseccion/(x+y);

end






Vedlegg/[A] Kildekode/final_plotter.m

function final_plotter( mrbilde,org,kant,rett,slice,settnr,j)



figure

for i=1:slice

    or=bwboundaries(org{i},4);

    ka=bwboundaries(kant{i},4);

    re=bwboundaries(rett{i},4);



    subplot(round(sqrt(size(kant,2))),ceil(sqrt(size(kant,2))),i)

    imshow(mrbilde(:,:,i),'displayrange',[]); hold on

    for m = 1:numel(re)

        plot(re{m,1}(:,2), re{m,1}(:,1), 'g', 'Linewidth', 1)

    end

    for k = 1:numel(or)

        plot(or{k,1}(:,2), or{k,1}(:,1), 'b', 'Linewidth', 1)

    end

    for l = 1:numel(ka)

        plot(ka{l,1}(:,2), ka{l,1}(:,1), 'r', 'Linewidth', 1)

    end

    

    title(['Bilde nr ',num2str(i)])

    hold off

    %saveas(gcf,['Settnr ',num2str(settnr),j],'eps')

    %saveas(gcf,['Settnr ',num2str(settnr),j],'jpg')

end

end










Vedlegg/[A] Kildekode/Find_heartcenter_v2015.m

%function [rcenter,ccenter,X,Imfin_sc,T,Gac,Mmyo,PixSize,Min]=Find_heartcenter_v2015(Pt)

function [out]=Find_heartcenter_v2015(Pt)

%-----------------------------
%   To find the estimated center of the heart, do cropping, preproc, etc. 
%   
%   Input:  patient number
%
%   Output:  structure (out) with different fields:
%     out.X - Image slices, cropped
%     out.Mmyo - Image slices, myocardium mask
%     out.Minf - Image slices, infarct mask
%     out.PixSize - pixel size in each slice.  
%     out.Imfin_sc - scaled probability im. for the heart center, from CHT.
%     out.rcenter - row index of center of each slice
%     out.ccenter - column index of center of each slice 
%     out.ProbHC - out.Imfin_sc is multiplied by scaled out.X to let the 
%         high intensity values in the blood pool been taken into account.  
%
%
%
%--- The function is finding the approximated center for each slice ... Use the Imfin_sc
%  probabilty of heart scenter from Crop_Heart_v2015 based on circular Hough 
%  transform of gradient after preprocessing.  Mulitplicating the
%  probability with the scaled intensity value of that slize to make slize
%  by slice variations possible.
%
%%----------------
%  Last edit:  K.Engan 28.01.2015 
%%---------------------------

%threshold2=0.95;
plotRes=0;  % put to 1 if you want to plot result.  

%[X,Mmyo,Min,Imfin_sc,Gac,PixSize]=Crop_Heart_v2014_01(Pt);
[out]=Crop_Heart_v2015(Pt);

[nr,nc,nsl]=size(out.X);
out.ProbHC=zeros(nr,nc,nsl);

for i=1:nsl
   out.ProbHC(:,:,i)=out.Imfin_sc.*double(out.X(:,:,i));
   [rr{i},cc{i}]=find(out.ProbHC(:,:,i)==max(max(out.ProbHC(:,:,i))));
   out.rcenter(i)=rr{i}(1);
   out.ccenter(i)=cc{i}(1); 
end


%% ------  Plotting result if plotRes = 1
if plotRes==1;
 for i=1:nsl
 figure(1);
 subplot(round(sqrt(nsl)),ceil(sqrt(nsl)),i)
 imshow(out.X(:,:,i),'Displayrange',[])
 hold on
 plot(out.ccenter(i),out.rcenter(i),'r*')
 
 end
end

%%-----------------------------------


       






Vedlegg/[A] Kildekode/GC_fasitinit.m

function [ DI_ri,DI_rett ] = GC_fasitinit(settnr,out,a,b,Sc )

% Input:

% Settnr - nummeret på settet som er lastet inn. 

% out - strukturelementet med CMR bilder og korrekt kontur.

% a - vektingen av avstand

% b - vektingen av gradient

% Sc - glatthetsbetingelsen

% Output:

% DI_ri - Dice index av de nye beregnede initille konturene 

% DI_rett - Dice index etter graphcut segmentering

% kaller initlabel.m

[x,y,slice]=size(out.X);



for i=1:slice

    rett_ytre{i} = imfill(out.Mmyo(:,:,i),'holes');

    temp=out.Mmyo(:,:,i);

    temp=~temp;

    rett_indre{i}=imclearborder(temp);

    

    stat = regionprops(rett_indre{i});

    stat2 = regionprops(rett_ytre{i});

    X_max(i) = stat.Centroid(1);

    Y_max(i) = stat.Centroid(2);

    rett_radi(i) = (stat.BoundingBox(3)+stat.BoundingBox(4))/4;

    X2_max(i) = stat2.Centroid(1);

    Y2_max(i) = stat2.Centroid(2);

    rett_radi2(i) = (stat2.BoundingBox(3)+stat2.BoundingBox(4))/4;

    

    Bestd(i)=(rett_radi(i)+rett_radi2(i))/2;

    Bestw(i)=rett_radi2(i)-rett_radi(i);

    

end



[bw_indre,bw_ytre] = initlabel(Bestd,Bestw,X_max,Y_max,out,slice,settnr,'org label');



for i=1:slice

   bwrett{i}=bw_ytre{i}-bw_indre{i}; 

end



% finner senterpunkt til alle maskene.. 

for i=1:slice

    stat = regionprops(bw_indre{i});

    cent{i} = stat.Centroid;

    radi(i) = stat.BoundingBox(3)/2;

    stat2 = regionprops(bw_ytre{i});

    cent2{i} = stat2.Centroid;

    radi2(i) = stat2.BoundingBox(3)/2;

    test{i} = out.Mmyo(:,:,i);

end



for nsl=1:slice

    [Gx{nsl},Gy{nsl}]=imgradientxy(out.X(:,:,nsl));

    %[Gm{nsl},Gd{nsl}]=imgradient(Gx{nsl},Gy{nsl});

    Gx{nsl}=b*Gx{nsl};

    Gy{nsl}=b*Gy{nsl};

    for i=1:x

        for j=1:y

            % beregner avstand fra alle punkt til nærmeste på sirkel

            dist = a*(sqrt((i-cent{nsl}(2))^2 + (j-cent{nsl}(1))^2) - radi(nsl)); 

            dist2 = a*(sqrt((i-cent2{nsl}(2))^2 + (j-cent2{nsl}(1))^2) - radi2(nsl)); 

            if bw_indre{nsl}(i,j) == 1                

                Dc{nsl}(i,j,1)=abs(dist);

            else

                Dc{nsl}(i,j,2)=abs(dist);

            end

            if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1                

                Dc2{nsl}(i,j,1)=abs(dist2);

            else

                Dc2{nsl}(i,j,2)=abs(dist2);

            end

            

            if i < x/2

                if Gx{nsl}(i,j) >= 0

                    if bw_indre{nsl}(i,j) == 1 

                        Dc{nsl}(i,j,1) = Dc{nsl}(i,j,1) + abs(Gx{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc{nsl}(i,j,2) = Dc{nsl}(i,j,2) + abs(Gx{nsl}(i,j));

                    end

                    if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1

                        Dc2{nsl}(i,j,1) = Dc2{nsl}(i,j,1)- abs(Gx{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc2{nsl}(i,j,2) = Dc2{nsl}(i,j,2)- abs(Gx{nsl}(i,j));

                    end

                else

                    if bw_indre{nsl}(i,j) == 1 

                        Dc{nsl}(i,j,1) = Dc{nsl}(i,j,1) - abs(Gx{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc{nsl}(i,j,2) = Dc{nsl}(i,j,2) - abs(Gx{nsl}(i,j));

                    end

                    if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1

                        Dc2{nsl}(i,j,1) = Dc2{nsl}(i,j,1) + abs(Gx{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc2{nsl}(i,j,2) = Dc2{nsl}(i,j,2) + abs(Gx{nsl}(i,j));

                    end

                end

            else

                if Gx{nsl}(i,j) >= 0

                    if bw_indre{nsl}(i,j) == 1 

                        Dc{nsl}(i,j,1) = Dc{nsl}(i,j,1) - abs(Gx{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc{nsl}(i,j,2) = Dc{nsl}(i,j,2) - abs(Gx{nsl}(i,j));

                    end

                    if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1

                        Dc2{nsl}(i,j,1) = Dc2{nsl}(i,j,1) + abs(Gx{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc2{nsl}(i,j,2) = Dc2{nsl}(i,j,2) + abs(Gx{nsl}(i,j));

                    end

                else

                    if bw_indre{nsl}(i,j) == 1 

                        Dc{nsl}(i,j,1) = Dc{nsl}(i,j,1) + abs(Gx{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc{nsl}(i,j,2) = Dc{nsl}(i,j,2) + abs(Gx{nsl}(i,j));

                    end

                    if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1

                        Dc2{nsl}(i,j,1) = Dc2{nsl}(i,j,1) - abs(Gx{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc2{nsl}(i,j,2) = Dc2{nsl}(i,j,2) - abs(Gx{nsl}(i,j));

                    end

                end

            end

            

            if j < y/2

                if Gy{nsl}(i,j) >= 0

                    if bw_indre{nsl}(i,j) == 1 

                        Dc{nsl}(i,j,1) = Dc{nsl}(i,j,1) + abs(Gy{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc{nsl}(i,j,2) = Dc{nsl}(i,j,2) + abs(Gy{nsl}(i,j));

                    end

                    if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1

                        Dc2{nsl}(i,j,1) = Dc2{nsl}(i,j,1) - abs(Gy{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc2{nsl}(i,j,2) = Dc2{nsl}(i,j,2) - abs(Gy{nsl}(i,j));

                    end

                else

                    if bw_indre{nsl}(i,j) == 1 

                        Dc{nsl}(i,j,1) = Dc{nsl}(i,j,1) - abs(Gy{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc{nsl}(i,j,2) = Dc{nsl}(i,j,2) - abs(Gy{nsl}(i,j));

                    end

                    if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1

                        Dc2{nsl}(i,j,1) = Dc2{nsl}(i,j,1) + abs(Gy{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc2{nsl}(i,j,2) = Dc2{nsl}(i,j,2) + abs(Gy{nsl}(i,j));

                    end

                end

            else

                if Gy{nsl}(i,j) >= 0

                    if bw_indre{nsl}(i,j) == 1 

                        Dc{nsl}(i,j,1) = Dc{nsl}(i,j,1) - abs(Gy{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc{nsl}(i,j,2) = Dc{nsl}(i,j,2) - abs(Gy{nsl}(i,j));

                    end

                    if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1

                        Dc2{nsl}(i,j,1) = Dc2{nsl}(i,j,1) + abs(Gy{nsl}(i,j)); %#ok<*SAGROW>

                    else

                        Dc2{nsl}(i,j,2) = Dc2{nsl}(i,j,2) + abs(Gy{nsl}(i,j));

                    end

                else

                    if bw_indre{nsl}(i,j) == 1 

                        Dc{nsl}(i,j,1) = Dc{nsl}(i,j,1) + abs(Gy{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc{nsl}(i,j,2) = Dc{nsl}(i,j,2) + abs(Gy{nsl}(i,j));

                    end

                    if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1

                        Dc2{nsl}(i,j,1) = Dc2{nsl}(i,j,1) - abs(Gy{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc2{nsl}(i,j,2) = Dc2{nsl}(i,j,2) - abs(Gy{nsl}(i,j));

                    end

                end

            end

            if Dc{nsl}(i,j,1) <= 0

                Dc{nsl}(i,j,1)= 0.01;

            end

            if Dc{nsl}(i,j,2) <= 0

                Dc{nsl}(i,j,2)= 0.01;

            end

            if Dc2{nsl}(i,j,1) <= 0

                Dc2{nsl}(i,j,1)=0.01;

            end

            if Dc2{nsl}(i,j,2) <= 0

                Dc2{nsl}(i,j,2)=0.01;

            end

        end

    end

    

    [Hc,Vc] = SpatialCues(out.X(:,:,nsl));

    

    gch = GraphCut('open', Dc{nsl}, 10*Sc, exp(-Vc*5), exp(-Hc*5));

    gch = GraphCut('set', gch, bw_indre{nsl});

    [gch,L_indre{nsl}] = GraphCut('swap', gch, 0, 1);

    gch = GraphCut('close', gch);

    clear gch 

    

    gch = GraphCut('open', Dc2{nsl}, 10*Sc, exp(-Vc*5), exp(-Hc*5));

    gch = GraphCut('set', gch, bw_ytre{nsl});

    [gch,L_ytre{nsl}] = GraphCut('swap', gch, 0, 1);

    gch = GraphCut('close', gch);

    clear gchs

    

    gcbw{nsl} =abs(L_ytre{nsl} - L_indre{nsl});

    init{nsl} = bw_ytre{nsl} - bw_indre{nsl};

    DI_ri(nsl) = Dice_index(out.Mmyo(:,:,nsl),init{nsl});

    DI_rett(nsl) = Dice_index(out.Mmyo(:,:,nsl),gcbw{nsl});

end



%final_plotter(out.X,init,gcbw,test,slice,settnr,' ki')

end






Vedlegg/[A] Kildekode/Hovedskript.m

%% Forbehandling av LGE-CMR bildene

% PS! husk at alle filer må være i path for å kunne kjøre.

% Skriptet kaller følgende funksjoner:

% Find_Heartcenter_v2015.m

% korrelasjon.m

% korrelasjon3.m

% beste_maske.m

% masketest.m

% initlabel.m

% GC_fasitinit.m

% final_plotter.m

close all; clear all; clc;

% innlesing av data, bilder etc...

load PatientList   

for settnr=1:length(PatientList) % tester mot alle bilde sett...

Pt=PatientList(settnr).name;

[out]=Find_heartcenter_v2015(Pt);

[x,y,slice]=size(out.X);



% Normalisering av bilder -> out.X range 0 til 1

out.X=double(out.X);

for i=1:slice

    out.X(:,:,i)=out.X(:,:,i)./max(max(out.X(:,:,i)));

end

clear i



% Finner beste maske for hver av slicene

% Basert på varierende parameter for radius og bredde. 

[Bestb,Bestd,Bestw,X_max,Y_max,Bestb_min,Bestd_min,Bestw_min,X_min,Y_min] = korrelasjon(slice,out);



% initiell label til gc

% Genererer test masken på nytt med samme størrelse som MRI bildet, med

% senter i det punktet med høyest korrelasjonsverdi for hver slice 

[bw,bw_min] = beste_maske(Bestd,Bestw,X_max,Y_max,Bestd_min,Bestw_min,X_min,Y_min,out,slice,settnr,'orginal');



% korrigering av feilplaserte slices på maks og min

[slice_error_max] = masktest(X_max,Y_max,slice)

[slice_error_min] = masktest(X_min,Y_min,slice)



% Hvis slice_error_max = 0 så har alle maskene truffet og vi kan forsette

% til GC av init label

if slice_error_max == 0

    disp('Alle maskene har truffet, forsetter til GC!')

    % initlabel -> GC, return ferdige labels.... 

elseif sum(slice_error_max)/slice > 0.60 

    % cropper bildet om det er for få masker som er truffet. 

    %croped.PixSize = out.PixSize;

    if sum(slice_error_max) <= sum(slice_error_min)

        xpos = median(X_max) - max(Bestd) - max(Bestw) - 10;

        ypos = median(Y_max) - max(Bestd) - max(Bestw) - 10;

        width = max(Bestd)*2 + max(Bestw)*2 + 20;

        height = width;

        rect =[xpos ypos width height];

        clear xpos ypos width height

        for nsl=1:slice

            temp(:,:,nsl)=imcrop(out.Mmyo(:,:,nsl),rect);

            croped.X(:,:,nsl)= imcrop(out.X(:,:,nsl),rect);

        end

        clear nsl rect out.X out.Mmyo

        out.Mmyo = temp;

        out.X = croped.X;

        [x,y,slice]=size(out.X);

    else

        xpos = median(X_min) - max(Bestd_min) - max(Bestw_min) - 25;

        ypos = median(Y_min) - max(Bestd_min) - max(Bestw_min) - 25;

        width = max(Bestd_min)*2 + max(Bestw_min)*2 + 50;

        height = width;

        rect =[xpos ypos width height];

        clear xpos ypos width height

        for nsl=1:slice

            temp(:,:,nsl)=imcrop(out.Mmyo(:,:,nsl),rect);

            croped.X(:,:,nsl)= imcrop(out.X(:,:,nsl),rect);

        end

        clear nsl rect out.X out.Mmyo

        out.Mmyo = temp;

        out.X = croped.X;

        [x,y,slice]=size(out.X);

    end

    [Bestb,Bestd,Bestw,X_max,Y_max,Bestb_min,Bestd_min,Bestw_min,X_min,Y_min] = korrelasjon(slice,out);

	[bw,bw_min] = beste_maske(Bestd,Bestw,X_max,Y_max,Bestd_min,Bestw_min,X_min,Y_min,croped,slice,settnr,'croped');

end





% Korriger inn slicer som er feil. 

if slice_error_max== 0

    disp('Alle maskene har truffet, forsetter til GC')

    % forsett til GC ! .... 

else

    while sum(slice_error_max)>0

        temp = find(slice_error_max==0);

        X_O = max(X_max(temp));

        X_N = min(X_max(temp)); 

        Y_O = max(Y_max(temp));

        Y_N = min(Y_max(temp));

        if min(temp) > 1 

            next_low = min(temp)-1;

            d = min(Bestd(temp));

            w = min(Bestw(temp));

            [Bestb_temp,Bestd_temp,Bestw_temp,X_max_temp,Y_max_temp] = korrelasjon3(next_low,out,d,w,[X_O, X_N, Y_O, Y_N],'max');

            Bestb{next_low}=Bestb_temp; 

            Bestd(next_low)=Bestd_temp; 

            Bestw(next_low)=Bestw_temp; 

            X_max(next_low)=X_max_temp; 

            Y_max(next_low)=Y_max_temp;

            clear Bestb_temp Bestd_temp Bestw_temp X_max_temp Y_max_temp d w next_low

            [bw,bw_min] = beste_maske(Bestd,Bestw,X_max,Y_max,Bestd_min,Bestw_min,X_min,Y_min,out,slice,settnr,'korrigert');

            [slice_error_max] = masktest(X_max,Y_max,slice)

            temp = find(slice_error_max==0);

        

        elseif max(temp) < slice

            next_high = max(temp)+1;

            d = max(Bestd(temp));

            w = max(Bestw(temp));

            [Bestb_temp,Bestd_temp,Bestw_temp,X_max_temp,Y_max_temp] = korrelasjon3(next_high,out,d,w,[X_O, X_N, Y_O, Y_N],'max');

            Bestb{next_high}=Bestb_temp; 

            Bestd(next_high)=Bestd_temp; 

            Bestw(next_high)=Bestw_temp; 

            X_max(next_high)=X_max_temp; 

            Y_max(next_high)=Y_max_temp;

            clear Bestb_temp Bestd_temp Bestw_temp X_max_temp Y_max_temp d w next_high

            [bw,bw_min] = beste_maske(Bestd,Bestw,X_max,Y_max,Bestd_min,Bestw_min,X_min,Y_min,out,slice,settnr,'korrigert');

            [slice_error_max] = masktest(X_max,Y_max,slice)

            temp = find(slice_error_max==0);

        else

            nsl = find(slice_error_max==1,1,'first');

            d(1) = min(Bestd(temp));

            d(2) = max(Bestd(temp));

            w(1) = min(Bestw(temp));

            w(2) = max(Bestw(temp));

            [Bestb_temp,Bestd_temp,Bestw_temp,X_max_temp,Y_max_temp] = korrelasjon3(nsl,out,d,w,[X_O, X_N, Y_O, Y_N],'max');

            Bestb{nsl}=Bestb_temp; 

            Bestd(nsl)=Bestd_temp; 

            Bestw(nsl)=Bestw_temp; 

            X_max(nsl)=X_max_temp; 

            Y_max(nsl)=Y_max_temp;

            clear Bestb_temp Bestd_temp Bestw_temp X_max_temp Y_max_temp d w nsl

            [bw,bw_min] = beste_maske(Bestd,Bestw,X_max,Y_max,Bestd_min,Bestw_min,X_min,Y_min,out,slice,settnr,'korrigert');

            [slice_error_max] = masktest(X_max,Y_max,slice) %#ok<*NOPTS>

        end

    end

end





% save to .mat fil når alle slice treffer. Dette blir gjort slik at en ikke

% skal trenge å generer de intielle konturene på nytt nå alle er ansett som

% korrekte. 

save(['data til GC settnr ' num2str(settnr)]);

end



%% Segmentering av bildene 

clear all; close all; clc

nr=[1:54];

for teller = 1:length(nr)

clearvars -except nr teller DI_rett DI_retti DI_GC DI_init

close all

load(['data til GC settnr ',num2str(nr(teller))])    % Laster inn ferdig forbehandlet data.. 

% må endre label til bloodpool.. endrer derfor bw (label) til å være 1 for

% bloodpool og 0 utenfor... 

[bw_indre,bw_ytre] = initlabel(Bestd,Bestw,X_max,Y_max,out,slice,settnr,'org label');



% finner senterpunkt til alle maskene.. 

for i=1:slice

    stat = regionprops(bw_indre{i});

    cent{i} = stat.Centroid;

    radi(i) = stat.BoundingBox(3)/2;

    stat2 = regionprops(bw_ytre{i});

    cent2{i} = stat2.Centroid;

    radi2(i) = stat2.BoundingBox(3)/2;

    test{i} = out.Mmyo(:,:,i);

end

clear i stat stat2 temp Bestb_min Bestd_min Bestw_min X_min Y_min slice_error_max slice_error_min



a=0.1;    % vekting av avstand

b=0.55;    % vekting av gradient

for nsl=1:slice

    [Gx{nsl},Gy{nsl}]=imgradientxy(out.X(:,:,nsl));

    Gx{nsl}=b*Gx{nsl};

    Gy{nsl}=b*Gy{nsl};

    for i=1:x

        for j=1:y

            % beregner avstand fra alle punkt til nærmeste på sirkel

            dist = a*(sqrt((i-cent{nsl}(2))^2 + (j-cent{nsl}(1))^2) - radi(nsl)); 

            dist2 = a*(sqrt((i-cent2{nsl}(2))^2 + (j-cent2{nsl}(1))^2) - radi2(nsl)); 

            if bw_indre{nsl}(i,j) == 1                

                Dc{nsl}(i,j,1)=abs(dist);

            else

                Dc{nsl}(i,j,2)=abs(dist);

            end

            if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1                

                Dc2{nsl}(i,j,1)=abs(dist2);

            else

                Dc2{nsl}(i,j,2)=abs(dist2);

            end

            

            if i < x/2

                if Gx{nsl}(i,j) >= 0

                    if bw_indre{nsl}(i,j) == 1 

                        Dc{nsl}(i,j,1) = Dc{nsl}(i,j,1) + abs(Gx{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc{nsl}(i,j,2) = Dc{nsl}(i,j,2) + abs(Gx{nsl}(i,j));

                    end

                    if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1

                        Dc2{nsl}(i,j,1) = Dc2{nsl}(i,j,1)- abs(Gx{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc2{nsl}(i,j,2) = Dc2{nsl}(i,j,2)- abs(Gx{nsl}(i,j));

                    end

                else

                    if bw_indre{nsl}(i,j) == 1 

                        Dc{nsl}(i,j,1) = Dc{nsl}(i,j,1) - abs(Gx{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc{nsl}(i,j,2) = Dc{nsl}(i,j,2) - abs(Gx{nsl}(i,j));

                    end

                    if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1

                        Dc2{nsl}(i,j,1) = Dc2{nsl}(i,j,1) + abs(Gx{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc2{nsl}(i,j,2) = Dc2{nsl}(i,j,2) + abs(Gx{nsl}(i,j));

                    end

                end

            else

                if Gx{nsl}(i,j) >= 0

                    if bw_indre{nsl}(i,j) == 1 

                        Dc{nsl}(i,j,1) = Dc{nsl}(i,j,1) - abs(Gx{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc{nsl}(i,j,2) = Dc{nsl}(i,j,2) - abs(Gx{nsl}(i,j));

                    end

                    if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1

                        Dc2{nsl}(i,j,1) = Dc2{nsl}(i,j,1) + abs(Gx{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc2{nsl}(i,j,2) = Dc2{nsl}(i,j,2) + abs(Gx{nsl}(i,j));

                    end

                else

                    if bw_indre{nsl}(i,j) == 1 

                        Dc{nsl}(i,j,1) = Dc{nsl}(i,j,1) + abs(Gx{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc{nsl}(i,j,2) = Dc{nsl}(i,j,2) + abs(Gx{nsl}(i,j));

                    end

                    if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1

                        Dc2{nsl}(i,j,1) = Dc2{nsl}(i,j,1) - abs(Gx{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc2{nsl}(i,j,2) = Dc2{nsl}(i,j,2) - abs(Gx{nsl}(i,j));

                    end

                end

            end

            

            if j < y/2

                if Gy{nsl}(i,j) >= 0

                    if bw_indre{nsl}(i,j) == 1 

                        Dc{nsl}(i,j,1) = Dc{nsl}(i,j,1) + abs(Gy{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc{nsl}(i,j,2) = Dc{nsl}(i,j,2) + abs(Gy{nsl}(i,j));

                    end

                    if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1

                        Dc2{nsl}(i,j,1) = Dc2{nsl}(i,j,1) - abs(Gy{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc2{nsl}(i,j,2) = Dc2{nsl}(i,j,2) - abs(Gy{nsl}(i,j));

                    end

                else

                    if bw_indre{nsl}(i,j) == 1 

                        Dc{nsl}(i,j,1) = Dc{nsl}(i,j,1) - abs(Gy{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc{nsl}(i,j,2) = Dc{nsl}(i,j,2) - abs(Gy{nsl}(i,j));

                    end

                    if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1

                        Dc2{nsl}(i,j,1) = Dc2{nsl}(i,j,1) + abs(Gy{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc2{nsl}(i,j,2) = Dc2{nsl}(i,j,2) + abs(Gy{nsl}(i,j));

                    end

                end

            else

                if Gy{nsl}(i,j) >= 0

                    if bw_indre{nsl}(i,j) == 1 

                        Dc{nsl}(i,j,1) = Dc{nsl}(i,j,1) - abs(Gy{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc{nsl}(i,j,2) = Dc{nsl}(i,j,2) - abs(Gy{nsl}(i,j));

                    end

                    if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1

                        Dc2{nsl}(i,j,1) = Dc2{nsl}(i,j,1) + abs(Gy{nsl}(i,j)); %#ok<*SAGROW>

                    else

                        Dc2{nsl}(i,j,2) = Dc2{nsl}(i,j,2) + abs(Gy{nsl}(i,j));

                    end

                else

                    if bw_indre{nsl}(i,j) == 1 

                        Dc{nsl}(i,j,1) = Dc{nsl}(i,j,1) + abs(Gy{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc{nsl}(i,j,2) = Dc{nsl}(i,j,2) + abs(Gy{nsl}(i,j));

                    end

                    if bw_ytre{nsl}(i,j) == 1

                        Dc2{nsl}(i,j,1) = Dc2{nsl}(i,j,1) - abs(Gy{nsl}(i,j));

                    else

                        Dc2{nsl}(i,j,2) = Dc2{nsl}(i,j,2) - abs(Gy{nsl}(i,j));

                    end

                end

            end

            if Dc{nsl}(i,j,1) < 0.01

                Dc{nsl}(i,j,1)=0.01;

            end

            if Dc{nsl}(i,j,2) < 0.01

                Dc{nsl}(i,j,2)=0.01;

            end

            if Dc2{nsl}(i,j,1) < 0.01

                Dc2{nsl}(i,j,1)=0.01;

            end

            if Dc2{nsl}(i,j,2) < 0.01

                Dc2{nsl}(i,j,2)=0.01;

            end

        end

    end

    clear i j dist dist2 Gm Gd Gx Gy

    

    Sc = [0.1 0.9;0.9 0.1]; % glatthetsbetingelsen 

    [Hc,Vc] = SpatialCues(out.X(:,:,nsl));

    

    gch = GraphCut('open', Dc{nsl}, 10*Sc, exp(-Vc*5), exp(-Hc*5));

    gch = GraphCut('set', gch, bw_indre{nsl});

    [gch,L_indre{nsl}] = GraphCut('swap', gch, 0, 1);

    gch = GraphCut('close', gch); %#ok<*NASGU>

    clear gch 

    

    gch = GraphCut('open', Dc2{nsl}, 10*Sc, exp(-Vc*5), exp(-Hc*5));

    gch = GraphCut('set', gch, bw_ytre{nsl});

    [gch,L_ytre{nsl}] = GraphCut('swap', gch, 0, 1);

    gch = GraphCut('close', gch);

    clear gch Hc Vc

    

    gcbw{nsl} = abs(L_ytre{nsl} - L_indre{nsl});

    init{nsl} = bw_ytre{nsl} - bw_indre{nsl};

    DI_GC{settnr}(nsl) = Dice_index(out.Mmyo(:,:,nsl),gcbw{nsl});

    DI_init{settnr}(nsl) = Dice_index(out.Mmyo(:,:,nsl),init{nsl});

    

end

clear nsl cent cent2 radi radi2 L_ytre L_indre bw_ytre  bw bw_min



[DI_retti{settnr},DI_rett{settnr}] = GC_fasitinit(settnr,out,a,b,Sc );



% final_plotter(out.X,init,gcbw,test,slice,settnr,' bi')



end








Vedlegg/[A] Kildekode/import_prepros_v2015.m

%
function [out]=import_prepros_v2015(Pt)
%function [Imfinal_sc,X,Gac,Icirc_met,max_met_gac,Mmyo,Min,cen_gac,met_gac,radi_gac,PixSize]=import_prepros_v2015(Pt)
%---------
%  Pt - patient name ('ICD20')
%
%   Output:  structure (out) with different fields:
%     out.X - Image slices, cropped
%     out.Mmyo - Image slices, myocardium mask
%     out.Minf - Image slices, infarct mask
%     out.PixSize - pixel size in each slice.  
%     out.Imfin_sc - scaled probability im. for the heart center, from CHT.
%                    
%
%----------------
%  Last edit:  K.Engan 28.01.2015 
%---------

crop_method =1 ; %  crop_method:  if 1, a constant part is cropped away (140 pixels at all
%                 borders)
%                 if 2, pretned we know the position of the heart (
%               approximate) and crop closer to the true borders.
cc=140;  % Crop constant..
%fraction=0.0008;
delta=20;

ptlength=length(Pt);
if ptlength>6
    Pt=Pt(1:(ptlength-4));
end

%[Mmyokard,Minf,X,PxSz]=SliceOrder_v2014_01(Pt);
[Mmyokard,Minf,X,list,Mask,PxSz]=ImRead_Organize_Mask(Pt);

% .---  croping all images to make them smaller and easier to work with.
%  If areas inside heart is cropped an Error! is displayed

[r,c,nosl]= size(X);
emptyslice=zeros(nosl,1);
for i=1:nosl
    [x,y]=find(Mmyokard{i});
    if isempty(x)
        emptyslice(i)=1;
        minx(i)=r/2;
        miny(i)=r/2;
        maxx(i)=c/2;
        maxy(i)=c/2;
    else
        minx(i)=min(x);
        miny(i)=min(y);
        maxx(i)=max(x);
        maxy(i)=max(y);
    end
end
minpt=[min(minx) min(miny)];
maxpt=[max(maxx) max(maxy)];


if crop_method==1
    if cc>min(minpt)
        disp('Error!')
    elseif cc > (r-max(maxx))
        disp('Error!')
    elseif cc > (c-max(maxy))
        disp('Error!')
    end
    
    out.X=X(cc+1:r-cc,cc+1:c-cc,:);
    for i=1:nosl
        out.Mmyo(:,:,i)=Mmyokard{i}(cc+1:r-cc,cc+1:c-cc);
        out.Min(:,:,i)=Minf{i}(cc+1:r-cc,cc+1:c-cc);
    end
    clear Mmyokard Minf X
else
    
    out.X=X(minpt(1)-delta:maxpt(1)+delta,minpt(2)-delta:maxpt(2)+delta,:);
    for i=1:nosl
        out.Mmyo(:,:,i)=Mmyokard{i}(minpt(1)-delta:maxpt(1)+delta,minpt(2)-delta:maxpt(2)+delta,:);
        out.Min(:,:,i)=Minf{i}(minpt(1)-delta:maxpt(1)+delta,minpt(2)-delta:maxpt(2)+delta,:);
    end
    clear Mmyokard Minf X
end

[rn,cn,nosl]=size(out.X);
NoEmpty=sum(emptyslice);
Xold=out.X;
out.X=zeros(rn,cn,(nosl-NoEmpty));
out.X=Xold(:,:,logical(ones(length(emptyslice),1)-emptyslice));
out.Mmyo=out.Mmyo(:,:,logical(ones(length(emptyslice),1)-emptyslice));
out.Min=out.Min(:,:,logical(ones(length(emptyslice),1)-emptyslice));
out.PixSize=PxSz(:,logical(ones(length(emptyslice),1)-emptyslice));
clear Xold
[rn,cn,nosl]=size(out.X);
%-----------  cropping finished --

%----- scaling

MaxX=max(max(max(out.X)));
out.X=double(out.X);
out.X=uint8((out.X./double(MaxX)).*255);



%----- Preprocessing and Circulart Hough Transform 

se=strel('square',10);
seg=strel('ball',3,3);
N=200;

max_met_gac=zeros(nosl,1);
Xac=uint8(zeros(rn,cn,nosl));
Icirc_met=zeros(rn,cn);
Gac_tot=zeros(rn,cn);
Gac=zeros(rn,cn,nosl);

for i=1:nosl
    Xcm=centro_morfologico(out.X(:,:,i),se);   % morphological noise removal
    Xao=areaopen(Xcm,N);
    Xac(:,:,i)=Xao;
    
    
    Gac(:,:,i)=imdilate(Xac(:,:,i),seg)-imerode(Xac(:,:,i),seg);
    Gac(:,:,i)=imclearborder(Gac(:,:,i));   %  remove all edges connected to the borders..
    Gac_tot=Gac_tot+double(Gac(:,:,i));
    
    % --- Circular Hough TRansform 
    edgethreshold_value = 0.5;
    sensitivity_value = 0.99;
    [cen_gac1, radi_gac1, met_gac1] = imfindcircles(Gac(:,:,i),[20 35],'ObjectPolarity','dark', 'Sensitivity', sensitivity_value,'EdgeThreshold',edgethreshold_value);
    [cen_gac2, radi_gac2, met_gac2] = imfindcircles(Gac(:,:,i),[20 35],'ObjectPolarity','bright', 'Sensitivity', sensitivity_value,'EdgeThreshold',edgethreshold_value);
    [cen_gac3, radi_gac3, met_gac3] = imfindcircles(Gac(:,:,i),[35 50],'ObjectPolarity','dark', 'Sensitivity', sensitivity_value,'EdgeThreshold',edgethreshold_value);
    [cen_gac4, radi_gac4, met_gac4] = imfindcircles(Gac(:,:,i),[35 50],'ObjectPolarity','bright', 'Sensitivity', sensitivity_value,'EdgeThreshold',edgethreshold_value);
    cen_gac{i}=[cen_gac1; cen_gac2; cen_gac3 ; cen_gac4];
    met_gac{i}=[met_gac1; met_gac2; met_gac3; met_gac4];
    radi_gac{i}=[radi_gac1; radi_gac2; radi_gac3; radi_gac4];
    
    %--  OBS coordinates in cen_gac are in the form :  column, row
    
    %-- Adding the metric of the circular hough transform at their actual
    %position making an image of added metrics as we propagate through the
    %slices. ----
    
    for j=1:length(met_gac{i})
        Icirc_met(floor(cen_gac{i}(j,2)),floor(cen_gac{i}(j,1)))=Icirc_met(floor(cen_gac{i}(j,2)),floor(cen_gac{i}(j,1)))+met_gac{i}(j);
    end;
    
    
    
    max_met_gac(i)=max(met_gac{i});
end

se_cm=strel('disk',5);
se_2=strel('disk',1);
Icm_close=imclose(Icirc_met,se_cm);
Icm_open=imopen(Icm_close,se_2);
Imfinal=imclearborder(Icm_open);
out.Imfin_sc=Imfinal./max(max(Imfinal));    %  Scaled probability area for heart center
%[mr, mc]=find(Imfinal_sc==1);        %  The most probable points











Vedlegg/[A] Kildekode/ImRead_Organize_Mask.m


function [Mmyokard,Minf,X,list,Mask,PixSize]=ImRead_Organize_Mask(Pt)

%------------------
% Slices of some patients are in wrong order or duplicated in the original
% material.  This file iscorrecting this mistake for the consensus (LW and SØ) material
% of ICD and Kompis patients.  
% 
%  I denne versjonen er alle basale snitt som ikke har hel smultring
%  fjernet.  
%
%  calls:  meske.m  ( maske.m calls mask_data.m) 
% ------------------
%  Kjersti Engan. 2013 - revidert nov/des 2014 
%------------------

% cc=140;  % Crop constant..
% fraction=0.0008;
% delta=20;

ptlength=length(Pt);
if ptlength>6
    Pt=Pt(1:(ptlength-4));
end

[Mmyokard,Minf,X,list,Mask,PixSize]=maske(Pt);   %  Reading files and making masks

if length(Pt)==5
    if Pt=='ICD15'
       % index=[7 8 5 3 2 6 1 4];
       index=[4 1 6 2 3 5 8];
    elseif Pt=='ICD14'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8 9 10];
    elseif Pt=='ICD16'
     %   index=[3 1 8 6 7 4 2 5];
        index=[5 2 4 7 6 8 1 3];
    elseif Pt=='ICD17'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
    elseif Pt=='ICD18'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
    elseif Pt=='ICD19'
        index=[2 3 4 5 1 6 7 8 9 10 11];
    elseif Pt=='ICD20'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8 9];
    elseif Pt=='ICD21'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8 9 10];
    elseif Pt=='ICD22'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8 9 10];
    elseif Pt=='ICD28'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
    elseif Pt=='ICD30'
        index=[4 5 6 7 8 9 10 11];
    elseif Pt=='ICD31'
        index=[4 5 6 2 3 1 9 10 8];
    elseif Pt=='ICD32'
        index=[3 5 7 2 1 4 6 8 9 10];
    elseif Pt=='ICD33'
        index=[5 6 1 2 3 4 7 8];
    elseif Pt=='ICD35'
        index=[1 3 4 5 6 2 7 8];
    elseif Pt=='ICD36'
        index=[6 4 1 3 5 2 10 7];
    elseif Pt=='ICD38'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8 9];
    elseif Pt=='ICD40'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11];  
    elseif Pt=='ICD42'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8 9];  

    elseif Pt=='ICD44'
        index=[2 3 4 5 6 7 8 1 9 10 11];
    elseif Pt=='GH053'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
    elseif Pt=='ME052'
        index=[1 2 3 4 5 6 7];
    elseif Pt=='MK028'
        index=[2 3 4 5 6 7 8 9 10];
    elseif Pt=='AH055'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
    elseif Pt=='AL020'
        index=[1 2 3 4 5 6 7];
    elseif Pt=='EA013'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
    elseif Pt=='HA023'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8 9];
    elseif Pt=='HL064'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
    elseif Pt=='HT066'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
    elseif Pt=='JM011'
        index=[1 2 3 4 5 6 7];
   elseif Pt=='KT029'
       index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
   elseif Pt=='OG031'
       index=[1 2 3 4 5 6 7];
   elseif Pt=='RS008'
       index=[1 2 3 4 5 6 7];
   elseif Pt=='RS043'
       index=[1 2 3 4 5 6 7];
    elseif Pt=='ST007'
       index=[1 2 3 4 5 6 7];
   elseif Pt=='TE059'
       index=[1 2 3 4 5 6 7 8 9];
     elseif Pt=='TL027'
       index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
  %  elseif Pt=='ME052'
  %     index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
    else
        index=0;
    end
elseif length(Pt)==6
       if Pt=='AEA063'
        index=[1 2 3 4 5 6];
       elseif Pt=='FOS018'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
        elseif Pt=='HEM017'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
         elseif Pt=='JAD033'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
      elseif Pt=='MVH058'
        index=[1 2 3 4 5 6 7 8 9];
      elseif Pt=='OJK047'
       index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
       elseif Pt=='ORH024'
       index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
      elseif Pt=='PAK061'
       index=[1 2 3 4 5 6 7];
            elseif Pt=='RKG042'
       index=[1 2 3 4 5 6 7];
     elseif Pt=='SEI015'
       index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
      elseif Pt=='SGT044'
       index=[1 2 3 4 5 6];
     elseif Pt=='SHL039'
       index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
      elseif Pt=='TAG009'
       index=[1 2 3 4 5 6 7];
    elseif Pt=='THK034'
       index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
      elseif Pt=='TLH037'
       index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
    elseif Pt=='TMO051'
       index=[1 2 3 4 5 6];
      elseif Pt=='TWG046'
       index=[1 2 3 4 5 6 7 8];
       else index = 0;
       end
else index=0;
end

if index==0
else
    Xo=X;
    Mo=Mask;
    Mmo=Mmyokard;
    Mio=Minf;
    lo=list;
    PS=PixSize;
    
    clear X Mask Mmyokard Minf list PixSize;
    
   
    for i=1:length(index)
        X(:,:,i)=Xo(:,:,index(i));
        Mask{i}=Mo{index(i)};
        Mmyokard{i}=Mmo{index(i)};  
        Minf{i}=Mio{index(i)};
        list{i}=lo{index(i)};
        PixSize(:,i)=PS(:,index(i));
    end
    
    
end








Vedlegg/[A] Kildekode/initlabel.m

function [bw_indre,bw_ytre] = initlabel(Bestd,Bestw,X_max,Y_max,out,slice,settnr,str)

% Input:

% Bestd - Radius til de intitielle kontruene (vektor)

% Bestw - Bølgebredde til de intielle konturene (vektor)

% X_max - X-koordiant til hvor senter av initielle konturer er (vektor)

% Y_max - Y-koordiant til hvor senter av initielle konturer er (vektor)

% out - bildesettet (cellestruktur)

% slice - Antallbilder i settet 

% settnr - Hvilket sett det er 

% str - valgfri string

% Output:

% bw_indre - binærbilde av indre initielle kontur (cellestruktur)

% bw_ytre - binærbilde av ytre initielle kontur (cellestruktur)

% Kaller lap_mask2.m

for nsl=1:slice

    BestMask{nsl}=lap_mask2(Bestd(nsl),Bestw(nsl),[Y_max(nsl) X_max(nsl)],out.X(:,:,nsl));

    BestMask{nsl}=BestMask{nsl} - min(min(BestMask{nsl}));

    BestMask{nsl}=BestMask{nsl}./max(max(BestMask{nsl}));

    bw_indre{nsl}=im2bw(BestMask{nsl},max(max(BestMask{nsl}))-0.1);

    bw_indre{nsl}=imclearborder(bw_indre{nsl});

    %bw{nsl}=~bw{nsl};

    

    bw_ytre{nsl}=im2bw(BestMask{nsl},max(max(BestMask{nsl}))-0.1);

    %bw_ytre{nsl}=imclearborder(bw_ytre{nsl});

    bw_ytre{nsl}=~bw_ytre{nsl};

    bw_ytre{nsl}=imfill(bw_ytre{nsl},'holes');

    

end

%plotter(out.X,bw_indre,slice,settnr,[' indre ',str] )

%plotter(out.X,bw_ytre,slice,settnr,[' ytre ',str])

end










Vedlegg/[A] Kildekode/korrelasjon.m

function [Bestb,Bestd,Bestw,X_max,Y_max,Bestb_min,Bestd_min,Bestw_min,X_min,Y_min] = korrelasjon(slice,out)

% Denne funksjonen beregner maler til bruk i korrelasjon og finner beste

% korrelasjon mellom mal og bilde.

% Input:

% Slice - antall bilder i settet

% out - bildesettet organisert i cellestruktur fra {1} til {slice}

% Output:

% Bestb - Beste korrelasjonsresultat mellom mal og bilde (cellestruktur)

% Bestbmin - Beste negative korrelasjonsresultat mellom mal og bilde

%            (cellestruktur)

% Bestd - Radius til malene som gir beste korrelasjon med bilde (vektor)

% Bestd_min - Radius til malene som gir beste negative korrelasjon med

%             bilde (vektor)

% Bestw - Bølgebredde til malene som gir beste korrelasjon med bilde

%         (vektor)

% Bestw_min - Bølgebredde til malene som gir beste negative korrelasjon med 

%             bilde (vektor)

% X_max - X-koordinat til punkt i korrelasjon som gir beste korrelasjon

%        (vektor)

% Y_max - Y-koordinat til punkt i korrelasjon som gir beste korrelasjon

%        (vektor)

% X_min - X-koordinat til punkt i korrelasjon som gir beste negative korrelasjon

%        (vektor)

% Y_min - Y-koordinat til punkt i korrelasjon som gir beste negative korrelasjon

%        (vektor)

% Kaller lap_mask.m

for nsl=1:slice % nsl=1:slice

    maxval=0; 

    minval=0;

    if nsl < 4 

        d=linspace(17*out.PixSize(1,nsl),50*out.PixSize(1,nsl),10);

        w=linspace(5*out.PixSize(1,nsl),21*out.PixSize(1,nsl),10);

    else

        d=linspace(30*out.PixSize(1,nsl),60*out.PixSize(1,nsl),10);

        w=linspace(5*out.PixSize(1,nsl),21*out.PixSize(1,nsl),10);

    end

    for dd=1:length(d)

        for ww=1:length(w)

            offs = 55;

            test = lap_mask(d(dd),w(ww),offs);

            test = test - min(min(test));   % sørge for a min i maske er på 0. 

            test = test./max(max(test));    % normaliserer masken

            B = normxcorr2(test,out.X(:,:,nsl));

            [c,r]=size(B);

            for X=75:r-75

                for Y=75:c-75

                    if B(Y,X) > maxval

                        maxval = B(Y,X);

                        Bestb{nsl} = B;

                        Bestd(nsl) = d(dd);

                        Bestw(nsl) = w(ww);

                        X_max(nsl) = X-offs;

                        Y_max(nsl) = Y-offs;

                    end

                end

            end



            for X=75:r-75

                for Y=75:c-75

                    if B(Y,X) < minval

                        minval = B(Y,X);

                        Bestb_min{nsl} = B;

                        Bestd_min(nsl) = d(dd);

                        Bestw_min(nsl) = w(ww);

                        X_min(nsl) = X-offs;

                        Y_min(nsl) = Y-offs;

                    end

                end

            end

        end

    end

end





end










Vedlegg/[A] Kildekode/korrelasjon3.m

function [Bestb,Bestd,Bestw,X_m,Y_m] = korrelasjon3(slice,out,bdint,bwint,region,str)

% slice = hvilken slice

% out = bilde og pixsize info

% bdint = best d for slice før og eller etter

% bwint = best w for slice før og elelr etter

% error = vektor som sier hvilke slicer som er feil

% region = [X_max, X_min, Y_max, Y_min] av de slicer som er rett. 

% str = 'max' eller 'min' avhenging av om det er max eller min korrelasjon

%        man vil ha ut 

% kaller lap_mask.m

switch str

    case 'max'

        maxval=0;

        if length(bdint) == 1

            if slice < 5

                d=linspace(17*out.PixSize(1,slice),bdint,10);

                w=linspace(5*out.PixSize(1,slice),bwint,10);

                offs = 40;

            elseif slice > 4

                d=linspace(bdint,60*out.PixSize(1,slice),10);

                w=linspace(bwint,23*out.PixSize(1,slice),10);

                offs = 55;

            end

        else

            d=linspace(bdint(1),bdint(2),10);

            w=linspace(bwint(1),bwint(2),10);

            offs = 55;

        end

        for dd=1:length(d)

            for ww=1:length(w)

                

                test = lap_mask(d(dd),w(ww),offs);

                test = test - min(min(test));   % sørge for a min i maske er på 0. 

                test = test./max(max(test));    % normaliserer masken

                B = normxcorr2(test,out.X(:,:,slice));

                for X=region(2)+offs-5:region(1)+offs+5

                    for Y=region(4)+offs-5:region(3)+offs+5

                        if B(Y,X) > maxval

                            maxval = B(Y,X);

                            Bestb = B;

                            Bestd = d(dd);

                            Bestw = w(ww);

                            X_m = X-offs;

                            Y_m = Y-offs;

                        end

                    end

                end

            end

        end



    case 'min'    

        minval=0;

        if length(bdint) == 1

            d=linspace(17*out.PixSize(1,slice),bdint,10);

            w=linspace(5*out.PixSize(1,slice),bwint,10);

            offs = 55;

        else

            d=linspace(bdint(1),bdint(2),10);

            w=linspace(bwint(1),bwint(2),10);

            offs = 55;

        end

        for dd=1:length(d)

            for ww=1:length(w)

                offs = 50;

                test = lap_mask(d(dd),w(ww),offs);

                test = test - min(min(test));   % sørge for a min i maske er på 0. 

                test = test./max(max(test));    % normaliserer masken

                B = normxcorr2(test,out.X(:,:,slice));

                for X=region(2)+offs-5:region(1)+offs+5

                    for Y=region(4)+offs-5:region(3)+offs+5

                        if B(Y,X) < minval

                            minval = B(Y,X);

                            Bestb = B;

                            Bestd = d(dd);

                            Bestw = w(ww);

                            X_m = X-offs;

                            Y_m = Y-offs;

                        end

                    end

                end

            end

        end

end



end












Vedlegg/[A] Kildekode/lap_mask.m

function [ mask ] = lap_mask(d,w,z)

% d - radius fra senter av masken til dalbunn

% w - bredden på kurven

% z - pikselverdi fra side og topp til senter masken



mask=zeros(z*2,z*2);

for r=1:z*2

    for c=1:z*2   

        dm=sqrt((r-z).^2+(c-z).^2);

        mask(r,c)=-normpdf(dm,d,w/3);

    end

end



end










Vedlegg/[A] Kildekode/lap_mask2.m

function [ probim ] = lap_mask2(d,w,z,im)

% d - radius fra senter av masken til dalbunn

% w - bredden på bølgen

% z - vektor med x-,y-koordinat til senter punkt hvor 

% im - selve bildet som masken skal lages til, tatt med for å kunne hente

% inn størrelse på funksjonen



[x,y]=size(im);

probim=zeros(x,y);

for r=1:x

    for c=1:y   

        dm=sqrt((r-z(1)).^2+(c-z(2)).^2);

        probim(r,c)=-normpdf(dm,d,w/3);

    end

end

end






Vedlegg/[A] Kildekode/maske.m



function [Mmyokard,Minf,X,list,Mask,PixSize]=maske(Pt)

%--------

%  Input :  Pt - patient name, 'ICD20'

%  

% Mmyokard - binary mask of myocardium

% Minf - binary maske of infarction areas (scar)

% X - Images of patient Pt marked by the cardiologists

% list - list of the image names marked by the cardiologists ( the patient

%        has more images than this in other views

%

%  calls:  mask_data.m

%--------





load(Pt);

list=who;

[ind]=strmatch(Pt,list);

[ant trash]=size(ind);



for i = 1:ant

    eval(['bn=',list{ind(i)},';']);

    [Mmyokard{i},Minf{i},Mask{i}]=mask_data(bn.imS,bn.xy,bn.xys);

    X(:,:,i)=dicomread(list{ind(i)});

    info = dicominfo(list{ind(i)}); 

    PixSize(:,i)=info.PixelSpacing;

end



% for i=1:ant

%     figure, imshow(X(:,:,i),'Displayrange',[])

%     figure, imshow(Mmyokard{i},'Displayrange',[])

%     figure, imshow(Minf{i},'Displayrange',[])

% end






Vedlegg/[A] Kildekode/masktest.m

function [X0] = masktest(X, Y, slice)

% sjekker om masken har senter innenfor +- 16 piksler fra medianen til alle

% slicer. Hvis innenfor Xo eller Y0 = 0, hvis utenfor = 1. 

% Input:

% X er vektor med x koordinat til senter av hver maske 

% Y er vektor med y koordinat til senter av hver maske

% slice er hvor mange slicer settet består av

% Output:

% X0 - En vektor med 1 i possisjonen til de intielle konturene som ansees

%      som feil 



med_x = median(X);

med_y = median(Y);

for i=1:slice

    if X(i) > med_x + 16 || X(i) < med_x - 16

        Xo(i) = 1;

    else

        Xo(i) = 0;

    end

    

    if Y(i) > med_y + 16 || Y(i) < med_y - 16

        Yo(i) = 1; 

    else

        Yo(i) = 0;

    end

    

    if Xo(i) || Yo(i) == 1 

        X0(i) = 1;

    else

        X0(i) = 0;

    end

end

end










Vedlegg/[A] Kildekode/mask_data.m



function [Mmyokard,Minf,Mask]=mask_data(imS,xy,xys);



%-----------------------------------

%  Input:

%  imS er vektor med størrelsen på bildet (image size).

%  xy er cellestruktur som inneholder konturene, de innplottede punktene

%    (cell structure with the points marked by the cardiologists for each slice)

%  xys er cellestruktur som inneholder konturene, spline interpolert fra xy

%    (spline interpolated contoures from the points marked by the cardiologists)

%

%  Mmyokard er masken til hjertemuskel   (binary mask of myocardium)

%  Minf er masken til infarktområdet     (binary mask of infarction)

%-------------------------------------



N=imS(1);

M=imS(2);

Mask{1}=zeros(N,M);

Mask{2}=zeros(N,M);

Mask{3}=zeros(N,M);

Mmyokard=zeros(N,M);

Minf=zeros(N,M);



[ant_kont1 ant_kont2]=size(xy);

if max(ant_kont1, ant_kont2) < 2

else



    if ant_kont1<ant_kont2

        ant_kont=ant_kont2;

        t=1;

    else

        ant_kont=ant_kont1;

        t=0;

    end



    %Mask=cell(ant_kont,1);

    mi=0;



    if t==0

        for i=1:ant_kont

            [trash st]=size(xy{i});

            if st<5

                continue;

            end

            mi=mi+1;

            Mask{mi}=roipoly(N,M,xys{i}(1,:),xys{i}(2,:));

        end

        Mmyokard=Mask{1}-Mask{2};

        if mi==2

            Minf=zeros(N,M);

        elseif isempty(find(Mmyokard.*Mask{3}))

            Minf=Mmyokard;

        elseif mi==3

            Minf=Mask{3};

        else

            for j=3:mi

                Minf=Minf+Mask{j};

            end

        end

        Minf=Minf.*Mmyokard;

    else





        % [trash test]=size(xy{2});

        % if (sum(abs(xy{2}(:,1)-xy{2}(:,2)))==0) && (test == 2)

        %     Mmyokard=roipoly(N,M,xys{1}(1,:),xys{1}(2,:));

        %     xys_k=xys{1};

        %

        % else

        Mask{1}=roipoly(N,M,xys{1}(1,:),xys{1}(2,:));

        Mask{2}=roipoly(N,M,xys{2}(1,:),xys{2}(2,:));



        Mmyokard=Mask{1}-Mask{2};

        xys_k=xys{2};

        %end





        r(1,:)=(xys_k(1,:) -xys{3}(1,1));

        r(2,:)=(xys_k(2,:) -xys{3}(2,1));

        [trash index1]=min(sum(abs(r)));



        r(1,:)=(xys_k(1,:) -xys{3}(1,end));

        r(2,:)=(xys_k(2,:) -xys{3}(2,end));

        [trash index2]=min(sum(abs(r)));



        kont_inf=xys{3};

        ant= abs(index2-index1)-1;

        if index2>index1

            index=index2

        else

            index=index1;

        end



        for i=1:ant

            kont_inf=[kont_inf xys_k(:,index1-i)];

        end



        Mask{3}=roipoly(N,M,kont_inf(1,:),kont_inf(2,:));

        Minf=Mask{3}.*Mmyokard;

    end

end

% min(min(Minf))

% max(max(Minf))

% min(min(Mmyokard))

% max(max(Mmyokard))



Minf=abs(Minf);

Mmyokard=abs(Mmyokard);










Vedlegg/[B] Resultater/[B.2] Dice Index - eksperiment.xlsx

Sheet1


						Eksperiment 1


						a=1 Sc_1			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring


						sett 2			0.7042			0.7068			0.0026			-			0.8185			0.8216			0.0031


						sett 21			0.4884			0.4998			0.0114			-			0.7989			0.8057			0.0068


						sett 46			0.1891			0.199			0.0099			-			0.7887			0.7701			-0.0186


						Gjennomsnitt			0.4833			0.4923			0.009			-			0.7865			0.7824			-0.0041


															0.0329												-0.0128			0.0201


						a=1 Sc_2			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring


						sett 2			0.7042			0.7045			0.0003			-			0.8185			0.8209			0.0024


						sett 21			0.4884			0.4956			0.0072			-			0.7989			0.8016			0.0027


						sett 46			0.1891			0.1945			0.0054			-			0.7887			0.8209			0.0322


						Gjennomsnitt			0.4833			0.4886			0.0053			-			0.7865			0.7869			0.0004


															0.0182												0.0377			0.0559


						a=1 Sc_3			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring


						sett 2			0.7042			0.7031			-0.0011			-			0.8185			0.8197			0.0012


						sett 21			0.4884			0.4888			0.0004			-			0.7989			0.7991			0.0002


						sett 46			0.1891			0.1904			0.0013			-			0.7887			0.7933			0.0046


						Gjennomsnitt			0.4833			0.4844			0.0011			-			0.7865			0.7871			0.0006


															0.0017												0.0066			0.0083


						Eksperiment 2


						a=0.5 b=0.5 Sc_1			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring


						sett 2			0.7042			0.7127			0.0085			-			0.8185			0.8226			0.0041


						sett 21			0.4884			0.512			0.0236			-			0.7989			0.8069			0.008


						sett 46			0.1891			0.2096			0.0205			-			0.7887			0.7119			-0.0768


						Gjennomsnitt			0.4833			0.4993			0.016			-			0.7865			0.7673			-0.0192


															0.0686												-0.0839			-0.0153


						a=0.5 b=0.5 Sc_2			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring


						sett 2			0.7042			0.707			0.0028			-			0.8185			0.8243			0.0058


						sett 21			0.4884			0.5007			0.0123			-			0.7989			0.8057			0.0068


						sett 46			0.1891			0.1989			0.0098			-			0.7887			0.7614			-0.0273


						Gjennomsnitt			0.4833			0.493			0.0097			-			0.7865			0.7813			-0.0052


															0.0346												-0.0199			0.0147


						a=0.5 b=0.5 Sc_3			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring


						sett 2			0.7042			0.7046			0.0004			-			0.8185			0.8204			0.0019


						sett 21			0.4884			0.4922			0.0038			-			0.7989			0.8013			0.0024


						sett 46			0.1891			0.191			0.0019			-			0.7887			0.7821			-0.0066


						Gjennomsnitt			0.4833			0.4868			0.0035			-			0.7865			0.7867			0.0002


															0.0096												-0.0021			0.0075


						Eksperiment 3																																	Eksperiment 3.1        Sc=[0.1 1;1 0.1] (forbedring)


						a=0.1 b=0.5 Sc_1			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring												a=0.1 b=0.5 Sc_4			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring


						sett 2			0.7042			0.7365			0.0323			-			0.8185			0.7284			-0.0901												sett 2			0.7042			0.7343			0.0301			-			0.8185			0.7977			-0.0208


						sett 21			0.4884			0.5368			0.0484			-			0.7989			0.697			-0.1019												sett 21			0.4884			0.55			0.0616			-			0.7989			0.701			-0.0979


						sett 46			0.1891			0.2772			0.0881			-			0.7887			0.3478			-0.4409												sett 46			0.1891			0.2698			0.0807			-			0.7887			0.3635			-0.4252


						Gjennomsnitt			0.4833			0.5124			0.0291			-			0.7865			0.6104			-0.1761						Tas videre						Gjennomsnitt			0.4833			0.5121			0.0288			-			0.7865			0.6291			-0.1574


															0.1979												-0.809			-0.6111			0.049475															0.2012												-0.7013			-0.5001			0.0503


						a=0.1 b=0.5 Sc_2			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring


						sett 2			0.7042			0.7263			0.0221			-			0.8185			0.8191			0.0006												Eksperiment 3.2        Sc=[0.1 1;1 0.1] (forkastet)


						sett 21			0.4884			0.5357			0.0473			-			0.7989			0.7905			-0.0084												a=0.15 b=0.5 Sc_4			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring


						sett 46			0.1891			0.2345			0.0454			-			0.7887			0.546			-0.2427												sett 2			0.7042			0.7335			0.0293			-			0.8185			0.8216			0.0031


						Gjennomsnitt			0.4833			0.5117			0.0284			-			0.7865			0.7109			-0.0756												sett 21			0.4884			0.5368			0.0484			-			0.7989			0.7846			-0.0143


															0.1432												-0.3261			-0.1829									sett 46			0.1891			0.2455			0.0564			-			0.7887			0.4913			-0.2974


						a=0.1 b=0.5 Sc_3			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring												Gjennomsnitt			0.4833			0.5153			0.032			-			0.7865			0.6872			-0.0993


						sett 2			0.7042			0.7084			0.0042			-			0.8185			0.8198			0.0013																					0.1661												-0.4079			-0.2418			0.041525


						sett 21			0.4884			0.499			0.0106			-			0.7989			0.8035			0.0046


						sett 46			0.1891			0.1974			0.0083			-			0.7887			0.7315			-0.0572												Eksperiment 3.3        Sc=[0.1 1;1 0.1] (forbedring)																																	Eksperiment 3.3.1        Sc=[0.15 1;1 0.15] (forkastet)


						Gjennomsnitt			0.4833			0.494			0.0107			-			0.7865			0.7735			-0.013												a=0.1 b=0.55 Sc_4			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring												a=0.1 b=0.55 Sc_4			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring


															0.0338												-0.0643			-0.0305									sett 2			0.7042			0.7344			0.0302			-			0.8185			0.7972			-0.0213												sett 2			0.7042			0.7336			0.0294			-			0.8185			0.8135			-0.005


						Eksperiment 4  (Droppet)																																	sett 21			0.4884			0.5502			0.0618			-			0.7989			0.696			-0.1029												sett 21			0.4884			0.5491			0.0607			-			0.7989			0.7405			-0.0584


						a=0.25 b=0.65 Sc_1			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring												sett 46			0.1891			0.2699			0.0808			-			0.7887			0.3639			-0.4248												sett 46			0.1891			0.2615			0.0724			-			0.7887			0.3932			-0.3955


						sett 2			0.7042			0.7224			0.0182			-			0.8185			0.8221			0.0036												Gjennomsnitt			0.4833			0.5118			0.0285			-			0.7865			0.6301			-0.1564												Gjennomsnitt			0.4833			0.5136			0.0303			-			0.7865			0.6417			-0.1448


						sett 21			0.4884			0.5296			0.0412			-			0.7989			0.7993			0.0004																					0.2013												-0.7054			-0.5041			0.050325															0.1928												-0.6037			-0.4109			0.0482


						sett 46			0.1891			0.2275			0.0384			-			0.7887			0.5935			-0.1952


						Gjennomsnitt			0.4833			0.5092			0.0259			-			0.7865			0.7283			-0.0582												Eksperiment 3.4        Sc=[0.1 1;1 0.1] (forkastet)																																	Eksperiment 3.3.2        Sc=[0.1 0.9;0.9 0.1] (Endelig!)


															0.1237												-0.2494			-0.1257									a=0.1 b=0.7 Sc_4			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring												a=0.1 b=0.55 Sc_4			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring


						a=0.25 b=0.65 Sc_2			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring												sett 2			0.7042			0.7358			0.0316			-			0.8185			0.7963			-0.0222												sett 2			0.7042			0.7324			0.0282			-			0.8185			0.8195			0.001


						sett 2			0.7042			0.7139			0.0097			-			0.8185			0.822			0.0035												sett 21			0.4884			0.548			0.0596			-			0.7989			0.6967			-0.1022												sett 21			0.4884			0.5473			0.0589			-			0.7989			0.7644			-0.0345


						sett 21			0.4884			0.5119			0.0235			-			0.7989			0.8058			0.0069												sett 46			0.1891			0.2684			0.0793			-			0.7887			0.3801			-0.4086												sett 46			0.1891			0.2596			0.0705			-			0.7887			0.4146			-0.3741


						sett 46			0.1891			0.2094			0.0203			-			0.7887			0.6968			-0.0919												Gjennomsnitt			0.4833			0.5122			0.0289			-			0.7865			0.6348			-0.1517												Gjennomsnitt			0.4833			0.5169			0.0336			-			0.7865			0.6528			-0.1337


						Gjennomsnitt			0.4833			0.5005			0.0172			-			0.7865			0.7642			-0.0223																					0.1994												-0.6847			-0.4853			0.04985															0.1912												-0.5413			-0.3501			0.0478


															0.0707												-0.1038			-0.0331


						a=0.25 b=0.65 Sc_3			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring												Eksperiment 3.5        Sc=[0.1 1;1 0.1]  (forkastet)																																	Eksperiment 3.3.3       Sc=[0.1 0.95;0.95 0.1] (forkastet)


						sett 2			0.7042			0.7053			0.0011			-			0.8185			0.8215			0.003												a=0.1 b=0.65 Sc_4			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring												a=0.1 b=0.55 Sc_4			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring


						sett 21			0.4884			0.495			0.0066			-			0.7989			0.8014			0.0025												sett 2			0.7042			0.7357			0.0315			-			0.8185			0.797			-0.0215												sett 2			0.7042			0.7336			0.0294			-			0.8185			0.8135			-0.005


						sett 46			0.1891			0.1927			0.0036			-			0.7887			0.7619			-0.0268												sett 21			0.4884			0.5487			0.0603			-			0.7989			0.6951			-0.1038												sett 21			0.4884			0.5491			0.0607			-			0.7989			0.7405			-0.0584


						Gjennomsnitt			0.4833			0.4895			0.0062			-			0.7865			0.7826			-0.0039												sett 46			0.1891			0.2691			0.08			-			0.7887			0.3644			-0.4243												sett 46			0.1891			0.2615			0.0724			-			0.7887			0.3932			-0.3955


															0.0175												-0.0252			-0.0077									Gjennomsnitt			0.4833			0.5123			0.029			-			0.7865			0.6332			-0.1533												Gjennomsnitt			0.4833			0.5136			0.0303			-			0.7865			0.64165			-0.14485


																																																0.2008												-0.7029			-0.5021			0.0502															0.1928												-0.60375			-0.41095			0.0482


																																							Eksperiment 3.6        Sc=[0.1 1;1 0.1] (forkastet)																																	Eksperiment 3.3.3       Sc=[0.1 1.1;1.1 0.1] (forkastet)


																																							a=0.1 b=0.6 Sc_4			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring												a=0.1 b=0.55 Sc_4			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring


																																							sett 2			0.7042			0.7349			0.0307			-			0.8185			0.7968			-0.0217												sett 2			0.7042			0.7369			0.0327			-			0.8185			0.7286			-0.0899


																																							sett 21			0.4884			0.5492			0.0608			-			0.7989			0.6957			-0.1032												sett 21			0.4884			0.5373			0.0489			-			0.7989			0.6988			-0.1001


																																							sett 46			0.1891			0.2694			0.0803			-			0.7887			0.3621			-0.4266												sett 46			0.1891			0.2771			0.088			-			0.7887			0.3522			-0.4365


																																							Gjennomsnitt			0.4833			0.5122			0.0289			-			0.7865			0.632			-0.1545												Gjennomsnitt			0.4833			0.5125			0.0292			-			0.7865			0.6117			-0.1748


																																																0.2007												-0.706			-0.5053			0.050175															0.1988												-0.8013			-0.6025			0.0497


																																							Eksperiment 3.7        Sc=[0.1 1;1 0.1] (forkastet)																																	Eksperiment 3.3.3       Sc=[0.1 1.05;1.05 0.1] (forkastet)


																																							a=0.1 b=0.575 Sc_4			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring												a=0.1 b=0.55 Sc_4			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring


																																							sett 2			0.7042			0.7341			0.0299			-			0.8185			0.7972			-0.0213												sett 2			0.7042			0.7346			0.0304			-			0.8185						-0.8185


																																							sett 21			0.4884			0.5503			0.0619			-			0.7989			0.696			-0.1029												sett 21			0.4884			0.5516			0.0632			-			0.7989						-0.7989


																																							sett 46			0.1891			0.2695			0.0804			-			0.7887			0.3624			-0.4263												sett 46			0.1891			0.2711			0.082			-			0.7887						-0.7887


																																							Gjennomsnitt			0.4833			0.512			0.0287			-			0.7865			0.6304			-0.1561												Gjennomsnitt			0.4833			0.5124			0.0291			-			0.7865						-0.7865


																																																0.2009												-0.7066			-0.5057			0.050225															0.2047												-3.1926			-2.9879			0.051175


																																							Eksperiment 3.8        Sc=[0.1 1;1 0.1] (Vurderes på grunlag av gjennomsnitt)																																	Eksperiment 3.8.1        Sc=[0.2 1;1 0.2]    (forkastet)


																																							a=0.125 b=0.55 Sc_4			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring												a=0.125 b=0.55 Sc_4			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring


																																							sett 2			0.7042			0.742			0.0378			-			0.8185			0.8208			0.0023												sett 2			0.7042			0.7375			0.0333			-			0.8185			0.8198			0.0013


																																							sett 21			0.4884			0.5459			0.0575			-			0.7989			0.769			-0.0299												sett 21			0.4884			0.5392			0.0508			-			0.7989			0.7778			-0.0211


																																							sett 46			0.1891			0.2516			0.0625			-			0.7887			0.4259			-0.3628												sett 46			0.1891			0.2473			0.0582			-			0.7887			0.4428			-0.3459


																																							Gjennomsnitt			0.4833			0.5181			0.0348			-			0.7865			0.6663			-0.1202												Gjennomsnitt			0.4833			0.5159			0.0326			-			0.7865			0.6808			-0.1057


																																																0.1926												-0.5106			-0.318			0.04815															0.1749												-0.4714			-0.2965			0.043725


																																																																								Eksperiment 3.8.2        Sc=[0.15 1;1 0.15]    (forkastet)


																																																																								a=0.125 b=0.55 Sc_4			DI_init			DI_gc			Bedring			-			DI_ki			DI_kgc			Bedring


																																																																								sett 2			0.7042			0.7371			0.0329			-			0.8185			0.8114			-0.0071


																																																																								sett 21			0.4884			0.5387			0.0503			-			0.7989			0.7762			-0.0227


																																																																								sett 46			0.1891			0.2497			0.0606			-			0.7887			0.4337			-0.355


																																																																								Gjennomsnitt			0.4833			0.5164			0.0331			-			0.7865			0.6734			-0.1131


																																																																																	0.1769												-0.4979			-0.321			0.044225


































