i
[ = e 22 Fraunhofer
ITWM

\

Diplomarbeit in Wirtschaftsmathematik

Automatische bildanalytische
Zellrekonstruktion fiir

PMI-Hartschiaume

von

Gaby Schwarz

Betreuer TU Kaiserslautern:  Prof. Dr. Jiirgen Franke
Betreuer Fraunhofer ITWM: Dr. Katja Schladitz

Fachbereich Mathematik
Kaiserslautern, April 2012






Erkldrung zur Selbststindigkeit

Hiermit erklédre ich, dass ich die vorliegende Diplomarbeit selbststindig verfasst
und keine anderen als die angegebenen Quellen und Hilfsmittel benutzt habe.

Kaiserslautern, den 19.04.2012






Danksagung

An dieser Stelle mochte ich mich herzlich bei Herrn Prof. Dr. Jiirgen Franke fiir
die Ermoglichung und Betreuung dieser Diplomarbeit bedanken.

Mein besonderer Dank gilt meiner Betreuerin am Fraunhofer ITWM, Frau
Dr. Katja Schladitz, die dieses Thema vorschlug und durch ihre Unterstiitzung,
ihre Anregungen und ihre Verbesserungsvorschlige zum Entstehen dieser Arbeit
beitrug. Auflerdem danke ich den Mitarbeitern der Abteilung Bildverarbeitung
fiir die angenehme Arbeitsatmosphére sowie ihre fachliche Unterstiitzung.

Den Korrekturlesern dieser Arbeit, meinen Freunden Sonja, Steffi, Edith und
Jonathan, danke ich fiir ihre investierte Zeit und ihre kritischen Kommentare.

Abschlielend bedanke ich mich besonders bei meiner Familie fiir die Unterstiitz-
ung wihrend meines gesamten Studiums und meinen Freunden fiir die schone
Studienzeit.






Inhaltsverzeichnis

6

Einleitung

Theoretische Grundlagen

2.1 Innere Volumina . . . . . ... ... ... ......
2.2 Dichten der inneren Volumina . . . . ... ... ..
2.3 Zufallige Mosaike . . . . . ... ...

Zellrekonstruktion

3.1 Stand der Technik . . . . ... ... ... ......
3.1.1 Binarisierung . . . . ... ... ... ... ..
3.1.2 Zellrekonstruktion . . . . . .. ... ... ...
3.1.3 Automatische Methode zur Zellrekonstruktion

3.2 Uberpriifung der Zellrekonstruktion . . . ... ...

3.3 Schaummodell . . . ... ... ... ..

Entwicklung der automatischen Zellrekonstruktion
4.1 PMI-Hartschaumproben . . . . . . . . ... ... ..
4.2 Automatisierung . . . . . ... L.
4.2.1 Binarisierung . . . . .. . ... ...
4.2.2 Zellrekonstruktion . . . . . . . ... ... ...
4.3 Automatische Zellrekonstruktion der Schaumproben

Diskussion der automatischen Zellrekonstruktion
5.1 Evaluierung . . . . . . .. ...
5.1.1 Binarisierung . . . . ... ... ... ... ..
5.1.2 Zellrekonstruktion . . . . . . ... ... ...
5.1.3 Binarisierung und Zellrekonstruktion . . . . .
5.1.4 Vergleich abweichender Parameterwerte . . . .
5.2 FErgebnisse fiir Modellanpassung . . . . .. .. ...
5.3 Anwendung auf andere Schiume . . . . .. ... ..

Zusammenfassung und Ausblick

Literaturverzeichnis

11

15
15
17
22
25
25
26

29
29
31
31
36
41

43
43
43
46
50
55
o7
60

63

67






1 Einleitung

Die Abteilung Bildverarbeitung des Fraunhofer-Instituts fiir Techno- und Wirt-
schaftsmathematik (ITWM) in Kaiserslautern befasst sich in Zusammenarbeit
mit Partnern aus Industrie und Forschung unter anderem mit der Analyse und
Modellierung raumlicher Mikrostrukturen. Als Mikrostruktur wird die Feinstruk-
tur eines Materials bezeichnet, also beispielsweise die Grofle der Zellen eines zel-
luldren Materials.

Die Mikrostruktur moderner Werkstoffe beeinflusst deren makroskopische Ma-
terialeigenschaften, wie z.B. die mechanische Festigkeit oder die Warmeleitfihig-
keit. Durch Kenntnis dieses Einflusses kann ein Werkstoff fiir spezielle Einsatzge-
biete optimiert werden. Dazu besteht die Moglichkeit, verschiedene Prototypen
des Werkstoffs mit unterschiedlichen Mikrostrukturen herzustellen und Tests zu
den Materialeigenschaften durchzufiihren. So kénnen Aussagen iiber den Einfluss
der Mikrostruktur auf die Makrostruktur getroffen werden. Aber sowohl die Pro-
duktion als auch die Testverfahren sind unter Umsténden sehr langwierig und
kostenintensiv.

In [RL10] wird vorgeschlagen die makroskopischen Materialeigenschaften alter-
nativ in Realisierungen von Mikrostrukturmodellen aus der stochastischen Geo-
metrie zu bestimmen. Zunéchst werden die geometrischen Eigenschaften, also
die Mikrostruktur, eines vorliegenden Werkstoffs bestimmt. Dabei werden Volu-
menbilder benutzt, die beispielsweise mithilfe eines Computertomographen aufge-
nommen und rekonstruiert werden (im Weiteren bezeichnet als CT-Aufnahme).
Das am Fraunhofer ITWM entwickelte Softwaresystem MAVI, Modular Algo-
rithms for Volume Images [FI05], bietet Funktionen zur Analyse, Modellierung
und Visualisierung der Volumenbilder von Werkstoffen. Aufbauend auf den geo-
metrischen Eigenschaften wird ein Modell an den Werkstoff angepasst. In den
Realisierungen dieses Modells konnen zum einen direkt die makroskopischen Ma-
terialeigenschaften untersucht werden. Zum anderen kénnen durch Variation der
Modellparameter neue virtuelle Materialien mit verénderter Mikrostruktur er-
zeugt sowie deren makroskopische Materialeigenschaften untersucht werden. So
lassen sich durch systematische Untersuchungen von Anderungen der makroskopi-
schen Materialeigenschaften Riickschliisse auf die gesuchten Mikrostrukturgréfien
ableiten, die dann zur Produktion des gewiinschten Werkstoffs genutzt werden
koénnen.
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Abbildung 1.1(c) zeigt beispielsweise ein Modell fiir einen Hartschaum.

)

(a) CT-Aufnahme (b) Zellrekonstruktion (c) Modell

Abbildung 1.1: 2D-Schnitte der Volumenbilder der Modellierungsschritte des Schaums
ROHACELL® RIST RC71 (siche Abschnitt 4.1), Grée 800x800 Pixel

Motivation

Eine Klasse moderner Werkstoffe sind Polymethacrylimid-Hartschdume (PMI-
Hartschdume). Darunter versteht man vollsténdig geschlossenzellige Schiume,
die sich durch besondere Festigkeit und Stabilitit des Materials bei gleichzeitig
sehr geringem Gewicht auszeichnen. Deshalb sind sie als Bauteile, z.B. bei Hoch-
leistungsanwendungen in der Luftfahrt oder in Windkraftanlagen, gut einsetzbar.
Ein PMI-Hartschaum ist ein zweiphasiges Material, welches aus einer festen und
einer gasformigen Phase besteht und eine zelluldre Struktur aufweist. Eine Ana-
lyse dieser zellularen Mikrostruktur ist niitzlich, um die Schiume effizient ihrem
speziellen Aufgabengebiet anzupassen.

Im Projekt MAFoaM - Modular Algorithms for closed Foam Mechanics - des
Fraunhofer ITWM in Zusammenarbeit mit dem Fraunhofer-Institut fiir Werk-
stoffmechanik (IWM) wird eine Methode zur Analyse und Simulation dieser ge-
schlossenzelligen PMI-Hartschdume entwickelt. Ziel des Projekts ist die Modellie-
rung der Zellstruktur der Hartschdume auf Basis von CT-Aufnahmen und die Si-
mulation ihres Verformungs- und Versagensverhaltens, d.h. wie sich die Schdume
unter Belastungen bis hin zum totalen Defekt verhalten.

Fiir das Projekt MAFoaM werden beispielsweise ROHACELL®-Schiume der
Evonik Industries AG untersucht.

Ziel

In dieser Diplomarbeit wird im Zusammenhang mit dem Projekt MAFoaM die
bildanalytische Zellrekonstruktion fiir PMI-Hartschdume automatisiert. Die Zell-
rekonstruktion eines Schaums dient zur Bestimmung der Mikrostrukturgrofien,
also geometrischer Eigenschaften des Schaums und der Schaumzellen, wie z.B.
der Mittelwert und die Varianz des Zellvolumens oder der Zelloberfliche. Sie ist
notwendig, da die CT-Aufnahmen Ungenauigkeiten durch Rauscheffekte aufwei-
sen. Aufbauend auf den CT-Aufnahmen der Schiume erfolgt die Automatisierung



mit der Bildverarbeitungssoftware MAVI. Mithilfe der geometrischen Eigenschaf-
ten wird ein Modell fiir den Schaum entwickelt.

Die Zellrekonstruktion besteht aus zwei Teilen: Zunéichst wird aus der CT-
Aufnahme ein Binérbild erzeugt, in dem das Wandsystem als Vordergrund und
der Porenraum als Hintergrund angesehen wird. Dann werden die Schaumzellen
im Porenraum rekonstruiert und man erhélt ein Volumenbild, das die Zellen und
das Wandsystem des untersuchten Schaums enthélt. Abbildung 1.2 zeigt den
Ablauf der Zellrekonstruktion.

(a) CT-Aufnahme (b) Binérbild (c) Zellrekonstruktion

Abbildung 1.2: Zellrekonstruktion des Schaums ROHACELL® WIND RC100 (siche Abschnitt
4.1), Grole 360%x360 Pixel

Der Prozess der Zellrekonstruktion mit MAVI erfolgt momentan manuell. In
mehreren Schritten miissen verschiedene Parameter ausprobiert und gewéhlt wer-
den. Dies ist sowohl bei der Binarisierung als auch bei der Rekonstruktion der
Zellen notwendig. MAVTI bietet bereits Plug-Ins, die einige Teilschritte zusam-
menfassen. Der Nutzer entscheidet sich unter Umsténden subjektiv fiir eine Zell-
rekonstruktion als Ergebnis. Das Verfahren kann zudem sehr langwierig und vor
allem fiir ungeiibte Nutzer schwierig und fehleranfillig sein.

Beim automatischen Ablauf der Zellrekonstruktion, der hier entwickelt wird,
werden alle benstigten Parameterwerte fiir die Zellrekonstruktion automatisch
auf Grundlage der Schaumprobe berechnet. Gegebenenfalls kann der Nutzer wei-
terhin am Ende der Zellrekonstruktion selbst Anpassungen vornehmen, um die
Zellrekonstruktion zu optimieren.

Die Realisierungen der mithilfe der Zellrekonstruktion angepassten Modelle
der Schiume werden im weiteren Verlauf des Projekts MAFoaM zur Simulation
genutzt.

Aufbau

Die Arbeit gliedert sich wie folgt: In Kapitel 2 werden zunéchst einige theoretische
Grundlagen zur Bestimmung der geometrischen Eigenschaften eines Schaums vor-
gestellt und diskutiert. Aulerdem beschreiben wir das mathematische Modell des
Schaums. Kapitel 3 beschiiftigt sich mit der Zellrekonstruktion. Zunéchst stellen
wir die verschiedenen Schritte zur Zellrekonstruktion vor und betrachten die zu
losende Problemstellung. Im Anschluss erlautern wir die Anpassung des Modells
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mithilfe der Zellrekonstruktion genauer. In Kapitel 4 stellen wir die vorliegen-
den Schaumproben vor und entwickeln die automatische Zellrekonstruktion. Die
Diskussion der automatischen Zellrekonstruktion erfolgt in Kapitel 5. Zunéchst
evaluieren wir die automatische Zellrekonstruktion durch den Vergleich mit den
optimalen Zellrekonstruktionen. Dann betrachten wir die geometrischen Eigen-
schaften der Zellrekonstruktionen fiir die Modellanpassung. Abschliefend wenden
wir die automatische Zellrekonstruktion auf andere Arten von Schdumen an. Eine
Zusammenfassung der Arbeit und ein Ausblick finden sich in Kapitel 6.



2 Theoretische Grundlagen

In diesem Kapitel fithren wir zunéchst einige allgemeine Notationen ein. Dann
werden Grundlagen der Bildverarbeitung erlédutert, die wir fiir die Zellrekonstruk-
tion aufbauend auf der CT-Aufnahme des Schaums und die Bestimmung der
geometrischen Eigenschaften des Schaums bendtigen. Als Basis und Vertiefung
dienen hierzu [OS09] und [Red11]. Im Anschluss wird gezeigt, wie das mathe-
matische Modell, ein auf Punktprozessen aufbauendes zufiilliges Mosaik, fiir die
Schdume nach [SKM95] aussieht.

Wir definieren C als Klasse aller kompakten Mengen, F als Klasse aller abge-
schlossenen Mengen und K als Klasse aller kompakten und konvexen Mengen in
R" Mit R={X CR": X =", K;, K1, ..., K, € K,m € N} bezeichnen wir
den konvezen Ring und mit S = {X C R" : X N K € R fir alle K € K} den
erweiterten konveren Ring.

B, ist die Kugel mit Radius 7 um den Ursprung. &, ist definiert als der Raumin-
halt und w,, als der Oberflicheninhalt der Einheitskugel in R™. S"~! bezeichnet
die Einheitssphére in R™ und v, das n-dimensionale Lebesguemaf. Die Menge
SO(R™) aller orthogonalen Matrizen A von Grad n mit reellen Eintrdgen und
Determinante det A = 1 bildet die Rotationsgruppe von R"™.

Fir zwei Mengen X,Y C R” ist ihre Minkowski-Summe bzw. Minkowski-
Differenz definiert durch

XoY ={z+y:zeX,ycY}bzw. XOY := (X @ Y)C.

Es ist zu beachten, dass die Minkowski-Differenz nicht die inverse Operation zur
Minkowski-Summe ist, im Allgemeinen gilt

X#4(XeY)aY.

X ist die Reflektion von X C R” am Ursprung, X = {—z: 2z € X}.
Fiir X,Y C R” ist die Dilatation (X ©Y) und die Erosion (X ©Y) von X
mit strukturierendem Element Y definiert durch

(XoY)={z—y:zecX,ycY} und (XOV):={zcR":Y +2cC X}.

Fiir symmetrische strukturierende Elemente Y, d.h. Y =Y, ist die Dilatation
dquivalent zur Minkowski-Summe und die Erosion #quivalent zur Minkowski-
Differenz.
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Die Hausdorff-Distanz zweier Mengen X,Y € C ist definiert als:
dist(X,Y) :=min{r >0: X CY®B,,Y C X ® B,}.

2.1 Innere Volumina

Eine Aufgabe der Bildanalyse ist die Bestimmung der geometrischen Eigenschaf-
ten, z.B. Volumen oder Oberfliche, der Objekte im Volumenbild eines Werkstoffs.
In unserem Fall sind diese Objekte die Schaumzellen und man benétigt hierfiir
die Zellrekonstruktion des Schaums.

Die sogenannten inneren Volumina sind die wichtigsten Charakteristika um die
geometrischen Eigenschaften zu bestimmen. In MAVI sind die inneren Volumina
als ObjectFeatures enthalten.

Die inneren Volumina werden mithilfe der Steiner-Formel beschrieben. Zunéchst
definieren wir V,,(K) als den n-dimensionalen Rauminhalt einer konvexen und
kompakten Menge K € K. Betrachten wir nun die parallelen Mengen von K im
Abstand r > 0 definiert durch die Minkowski-Summe K @ B,. Sie gehoren auch
zu K und die Steiner-Formel gilt:

V(K @ B,) = Zr"*kﬁn,kvk(K), r>0 Kek.
k=0

Diese Gleichung impliziert, dass das Volumen der Minkowski Summe K & B,
ein Polynom vom Grad n mit Parameter r ist, wenn K ein nichtleeres Inneres
besitzt. Die Koeffizienten x,,_xVj(K) dieser Reihenentwicklung sind die charak-
teristischen Konstanten von K. Die inneren Volumina von K sind definiert durch
Vi(K), k=0,..,n.

Als Funktionen in K betrachtet, erfiillen die Vi (K), k = 0, ..., n, drei wichtige
und niitzliche Eigenschaften:

e V. ist stationdr und isotrop, also invariant unter starren Bewegungen, wie
z.B. Rotation und Translation:

Vi(AK + ) = Vi(K)

fiir alle konvexen und kompakten Mengen K € C, alle Translationen z € R”
und alle Rotationen A € SO(R™).

o V). ist additiv:
Vk(K1 U KQ) + Vk(Kl N KQ) = Vk(K1) + Vk(KQ), fir alle K7, Ko € K.

o V. ist stetig:
Fiir eine Folge {K;} € K mit Hausdorff-Distanz dist(K;,K) — 0 fiir i — oo
gilt:
lim Vi (K;) — Vi(K).

1—00
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Die inneren Volumina sind u.a. folgendermafien geometrisch interpretierbar:

V,, ist das Volumen V,

e 2V, _1 entspricht der Oberflache S,

2w

* n—1

Vn—2 gibt das Integral der mittleren Kriimmung M an,
° 2'377;1‘/1 ist die mittlere Breite b des konvexen Korpers und
e 1} entspricht der Eulerzahl x.

M ist das Oberflichenintegral der mittleren Kriimmung einer konvexen und
kompakten Menge iiber ihre Randflache. Fiir die genaue Definition verweisen wir
auf [0S09].

Die mittlere Breite b einer konvexen und kompakten Menge wird folgender-
maflen bestimmt: Es wird der kleinste Abstand zwischen zwei parallelen (n — 1)-
dimensionalen Hyperebenen gesucht, sodass die Menge vollsténdig zwischen ihnen
enthalten ist. Dieser Abstand wird fiir verschiedene Richtungen des Normalen-
vektors der Hyperebenen bestimmt und b ist definiert als der Mittelwert dieser
Werte, siehe [OS09].

Fiir unsere Zwecke werden die folgenden 13 Raumrichtungen, definiert durch
den Einheitswiirfel in R3, genutzt:

{(1,0,0),(0,1,0), (0,0,1), (0.707,0.707,0), (—0.707,0.707, 0), (0.707, 0, 0.707),
(—0.707,0,0.707), (0,0.707,0.707), (0, —0.707, 0.707), (—0.577, 0.577, 0.577),
(0.577,0.577,0.577), (0.577, —0.577,0.577), (—0.577, —0.577, 0.577) }.

Im Dreidimensionalen liefern die inneren Volumina, aufbauend auf den isope-
rimetrischen Ungleichungen, siehe [Sch93], die sogenannten Formfaktoren eines
Objekts.

Definition 2.1. Sei X C R3 eine kompakte Menge mit nichtleerem Inneren. Die
Formfaktoren fi, fo und f3 sind definiert durch

G 2 _
fl(X)Z(S\g(‘g(();;), f2(X)=W und f3(X)=Z§wL(q)(())(Q).

f1(X) wird auch die Sphérizitat des Objektes X genannt.

Die Formfaktoren sind normalisiert, sodass f1(X) = fo(X) = f3(X) = 1 fur
eine Kugel X gilt. Eine Abweichung der Formfaktoren vom Wert 1 beschreibt
damit die Abweichung von der Kugelform. Des Weiteren gilt 0 < f1(X) < 1, und
fiir konvexe X zusétzlich 0 < fo(X) und f3(X) < 1.

2.2 Dichten der inneren Volumina

Eine weitere Moglichkeit, um geometrische Eigenschaften des abgebildeten Ma-
terials zu bestimmen, liefern die Dichten der inneren Volumina. Man kann sie
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bereits ohne eine Zerlegung in die einzelnen Objekte, hier die Schaumzellen, be-
stimmen. Das heifit, es wird nur das Bin&rbild bendtigt und nicht die Zellrekon-
struktion.

In MAVI sind die Dichten der inneren Volumina als FieldFeatures beinhaltet.

Sei (2, A4,P), Q@ C R", ein Wahrscheinlichkeitsraum. Fiir A C R"™ definieren
wir Fy ={F € F: FN A # (}. Dann kann F mit der o-Algebra §, erzeugt von
{Fc : C € C}, ausgestattet werden.

Definition 2.2. FEine zufillige abgeschlossene Menge (ZAM) ist eine Zufallsva-
riable = in (2, A,P) mit Werten in (F,F), also eine Borel-messbare Abbildung
von Q nach F. Das Bildmafi P= von P unter = heifst Verteilung von Z, d.h.
P=(A)=P(E € A) fir Aec F.

—_

Betrachten wir zwei ZAM, = und V. Sie werden stochastisch dquivalent ge-
nannt, wenn sie die gleiche Verteilung haben. = und ¥ sind stochastisch un-
abhdngig wenn gilt

PEecAVveB)=PEcA)-P(VeB) firABelF.

Eine ZAM Z heifit makroskopisch homogen, oder stationdr, wenn Z invariant
gegeniiber Translationen ist, d.h. Z und Z, = =+ y haben die gleiche Verteilung
fiir alle y € R™. = heift isotrop, wenn = invariant gegeniiber Rotationen ist, d.h.
= und Za = AE haben die gleiche Verteilung fiir alle A € SO(R").

Betrachten wir nun eine makroskopisch homogene ZAM = auf R", deren Rea-
lisierungen fast sicher zum erweiterten konvexen Ring S gehtren. Auflerdem neh-
men wir an, dass Z die Integrabilititsbedingung E[2#(EM)] < oo fiir alle K € K
erfiillt. Hier bezeichnet #(X) die kleinste Zahl m, sodass X als X = K jU---UK,,
mit Ki,..., K, € K dargestellt werden kann. Weiterhin nehmen wir an, dass =
im Beobachtungsfenster W C R, d.h. in einer konvexen und kompakten Menge
mit nichtleerem Inneren, beobachtet wird.

Die Volumendichte von Z ist der Erwartungswert des Volumenanteils von = in
W. Fiir V,,(W) > 0 gilt also
E[V,.(ENW)]

V(W)

Diese Definition kann erweitert werden zu den Dichten der inneren Volumina,

Wan(2) =

bei denen W weiterhin als kompakt und konvex angenommen wird. Da die Rea-
lisierungen von = fast sicher zum erweiterten konvexen Ring S gehtren und ihre
Schnittmengen mit aW,a > 0, polykonvexe Mengen sind, existieren die inneren
Volumina Vix(ENaW),k=0,...,n.
Wir definieren die Dichten der inneren Volumina Vi, k=0,...,n—1, von
durch folgenden Grenzwert:
Vvr(E) = lim E[Vi(EN aW)]

S A k=0,...,n— 1.
amoo VplaW) el
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Im dreidimensionalen Fall liefert die Formel folgende Grofien:

e die Volumendichte Vi, = Vy 3,

o die Oberflichendichte Sy = 2Vy 2,

e die Dichte des Integrals der mittleren Kriimmung My = nVy,1, und

e die Dichte der Eulerzahl xy = Vi, die zusammenhéngt mit der Dichte des
Integrals der totalen Krimmung Ky = 4mxy. (siehe dazu [OS09)])

Mithilfe der Dichten der inneren Volumina konnen weitere Charakteristika der
ZAM bestimmt werden. Diese werden wir nutzen, indem wir das Wandsystem
bzw. den Porenraum des Schaums als ZAM in R? betrachten.

Eine Charakteristik ist z.B. die mittlere Sehnenlinge [ in R", die aus den
Mittelwerten der Sehnenlingenverteilungen [(6),0 € S"~!, berechnet wird. Um
diese Verteilungen zu erhalten, wird die ZAM jeweils mit Geraden in die Richtung
6 € S™~! geschnitten. Die Schnitte mit der ZAM bilden dann die Sehnen. Details
finden sich in [OS09].

Sei H"~! das (n — 1)-dimensionale Hausdorff-Maf das z.B. in [Sch93] definiert
wird.

Definition 2.3. Die mittlere Sehnenlédnge [ der ZAM = in R™ ist definiert als
der Mittelwert der Sehnenlingen 1(0) diber alle Richtungen 6 € S"~1:

I= [ 16)dH ().
Sn/l

Betrachten wir ein diskretisiertes Beispiel: Der Porenraum des Binérbilds einer
Schaumprobe sei die ZAM. Als Richtungen dienen die 13 Raumrichtungen aus
Abschnitt 2.1. Abbildung 2.1 zeigt den Ausschnitt eines 2D-Schnitts durch das
Binérbild der Schaumprobe mit den Sehnen in die Raumrichtung (0.707,0.707,0)
(blau).

x
Abbildung 2.1: Sehnen des Porenraums in Richtung (0.707,0.707,0)
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Diese Sehnen liefern die Sehnenléingenverteilung fiir die gewédhlte Raumrich-
tung und einen Mittelwert der Sehnenlénge fiir diese Richtung. Fiir die iibrigen
12 Raumrichtungen wird die Sehnenléngenverteilung und der zugehorige Mittel-
wert genauso bestimmt. Die mittlere Sehnenlinge [ entspricht dann dem arith-
metischen Mittelwert iiber die Mittelwerte aus den 13 Sehnenléingenverteilungen.

Die mittlere Sehnenlénge [ in R3 kann auch direkt aus den Dichten der inneren
Volumina bestimmt werden.

Definition 2.4. Die mittlere Sehnenldinge [ einer ZAM = in R3 ist gegeben durch

=W
-

In Kapitel 4.2.2 betrachten wir die mittlere Sehnenlédnge [ der Porenriume von
Schiumen in R? im Zusammenhang mit der mittleren Breite b der rekonstru-
ierten Zellen. Die mittlere Breite b wird aus den inneren Volumina berechnet,
wie im vorangegangenen Abschnitt beschrieben. Fiir vollsténdig geschlossenzelli-
ge Schdume gilt: [ <b.

Veranschaulicht folgt diese Ungleichung daraus, dass bei der Berechnung der
mittleren Sehnenlénge alle Sehnen der 13 Richtungen durch die Zellen betrachtet
werden. Bei der Berechnung der mittleren Breite hingegen wird jeweils nur der
grofite Abstand in jeder Richtung pro Zelle benutzt.

Fiir eine Kugel in R? mit Durchmesser d gilt beispielsweise:

- 9 _
l==-d<d=b
3 <

Fiir Beispiele bei Mosaiken wird auf [OMOO0] verwiesen.

Der Zusammenhang gilt allerdings nicht mehr, wenn Zellwédnde im Wandsys-
tem fehlen, da die mittlere Sehnenlénge dann grofler wird und aus Erfahrung
héufig sogar grofer als die mittlere Breite ist. Damit beschéftigen wir uns genau-
er in Abschnitt 4.2.2.

Eine weitere Charakteristik fiir eine ZAM ist der Structure-Model-Index (SMI),
siehe dazu [ORS09]. Er beschreibt die Struktur der ZAM &hnlich wie die Formfak-
toren die Struktur der kompakten Mengen. In R3 kann der SMI wie folgt direkt
aus den Dichten der inneren Volumina berechnet werden.

Definition 2.5. Fiir eine makroskopisch homogene ZAM Z in R3 ist der SMI
gegeben durch

Vv My
fomr = 12 &

14

Der SMI kann fiir Schiume, wenn das Wandsystem als ZAM betrachtet wird,
als Maf} der Abgeschlossenheit des Wandsystems interpretiert werden.
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2.3 Zufillige Mosaike

Wir wenden uns nun der mathematischen Modellierung der Schidume zu. Dafiir
bendtigen wir zwei spezielle Klassen zufélliger abgeschlossener Mengen: Punkt-
prozesse und Mosaike. Zunéchst machen wir uns mit Punktprozessen vertraut,
mit deren Hilfe wir dann die zufélligen Mosaike einfithren. Mosaike teilen den
Raum in Mengen, fiir unsere Zwecke in Polyeder, und geben uns damit ein ma-
thematisches Modell fiir die Schaumzellen. Wir folgen dabei dem Ansatz von
[SKM95].

Sei ¢ eine Folge von Punkten in R™ und N die Familie aller lokal endlichen
o CR™ also N = {p: [(¢NX)| < 00,VX C R", X beschrinkt}. Ferner definieren
wir die o-Algebra N als kleinste o-Algebra iiber N, sodass alle Abbildungen
¢ — @(B) fiir jede beschréinkte Borelmenge B messbar sind.

Definition 2.6. Fin Punktprozess ® auf R" ist eine Zufallsvariable mit Werten
in (N,N), also eine messbare Abbildung vom Wahrscheinlichkeitsraum (€, A, P)
nach (N,N'). Die Verteilung P von ® ist gegeben durch

PY)=P@eY)=P{weQ: ®dw)eY}) firaleY € N.

Das Maf$ A auf N mit

A(B) = E(®(B)) = / #(B)P(dg), BeB"
N

heifst Intensitdtsmafl von ® und A(B) ist die mittlere Anzahl der Punkte von ®
mn B.

Ein Punktprozess ® heifit stationdr, wenn ® und ®, = ® + y die gleiche
Verteilung haben fiir alle y € R”.

Fiir einen stationdren Punktprozess ¢ in R™ mit Intensitdtsmafl A > 0 gilt
A = Ay, mit A > 0 und v, bezeichnet das n-dimensionale Lebesguemafl. A heifit
Intensitit von ® und gibt die mittlere Anzahl der Punkte von ® pro Einheitsvo-
lumen an.

Ein Punktprozess kann markiert werden, indem man jedem Punkt des Prozes-
ses eine Charakteristik, z.B. eine Nummer oder eine Grofle, zuweist.

Definition 2.7. Sei M ein separabler Raum mit vollstindiger Metrik und M die
Borel-o-Algebra auf M. Fin markierter Punktprozess ¥ auf R" ist eine zufillige
Folge

\I’:{[xk;mk]}, k:1,2,..

Die Punkte xj, bilden einen Punktprozess in R™ und die my € M sind die Marken

fiir das jeweilige xp. Das Intensitdtsmafl A des markierten Punktprozesses ist



12 2. Theoretische Grundlagen

definiert durch
A(Bx M) =E(¥(BxM)), BeB", MecM.

Die Stationaritéit eines markierten Punktprozesses wird analog zu den nicht-
markierten Punktprozessen definiert. Fiir einen stationidren markierten Punkt-
prozess ist Ay mit A(B x M) = Ay, (B) die Intensitit von W.

Bei der Nutzung von Punktprozessen wird uns der typische Punkt des Prozesses
interessieren. Dies ist ein Punkt, der die gleiche Verteilung besitzt wie ein zufillig
ausgewéahlter Punkt des Prozesses. Dazu nutzen wir die Palmsche Verteilung.

Definition 2.8. Sei ® ein stationdrer Punktprozess mit Verteilung P und end-
licher Intensitit A > 0. Die Palmsche Verteilung zu P auf (N,N') ist gegeben
durch

P,(A) = / ZB ﬂA(Cp)\;ﬂfg;(dw), AeN,Be B, v,(B) > 0.
N TEPN

Der Wert P,(A) wird geschétzt durch den Anteil der Punkte € ¢ N B, sodass
® vom Punkt x aus betrachtet die Eigenschaft A erfiillt. Also kann die Palmsche
Verteilung als Verteilung von & an einem typischen Punkt von ® interpretiert
werden.

Aufbauend auf den Punktprozessen konnen wir nun die zufdlligen Mosaike
einfiihren.
Mit C' bezeichnen wir den Abschluss der Menge C' C R”.

Definition 2.9. Fin Mosaik 6 von R" ist eine Menge beschrinkter, konvezer,
n-dimensionaler Teilmengen in R™ mit folgenden Figenschaften:

1. Wenn C1,Cs € 0 und Cy # Cy, dann gilt C1 N Cy =0 .
2. U C=R"
Ceb
3. Fiir jede beschrinkte Borel-Menge B C R™ gilt: |{C € 0 : CN B # 0}] < 0.

Die Teilmengen C' € 6 werden Zellen genannt. Das Mosaik 6 besteht also aus
paarweise disjunkten Zellen (1), ist raumfiillend (2), d.h. die Vereinigung aller
Zellen fiillt den ganzen Raum R™ aus, und ist lokal endlich (&).

Im Weiteren betrachten wir Mosaike, deren Zellen Polyeder sind. Die Knoten
des Mosaiks sind die Eckpunkte der einzelnen Polyeder. Die Kantenmenge Ejg
ist die Vereinigung aller Kanten der Polyeder in 6. Eine Kante des Mosaiks ist
eine Strecke, die in Fy liegt, deren Endpunkte Knoten von 6 sind, und die keine
weiteren Knoten von 6 enthélt.

Sei T die Klasse aller Mosaike von R™ und 7 die o-Algebra von T, die von den
Mengen der Form {§ € T: EyN K # 0, K € C} erzeugt wird.
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Definition 2.10. FEin zufilliges Mosaik ist eine Zufallsvariable © mit Werten
in (T, T).

Die Verteilung P eines zufilligen Mosaiks O ist das induzierte Wahrschein-
lichkeitsmaf} auf (T, 7). Das zuféllige Mosaik © mit Verteilung P ist stationdr,
wenn © und ©, = O + z die gleiche Verteilung haben fiir alle z € R™. Es heifit
isotrop, wenn © und © 4 = AO die gleiche Verteilung haben fiir alle A € SO(R").

Betrachten wir nun ein zufilliges Mosaik © in R? mit Kantenmenge Fe und
Verteilung P. © liefert uns vier Punktprozesse:

e die Knotenmenge a(0),

e die Menge der Kantenmittelpunkte a1(0),

e die Menge der Seitenmittelpunkte ao(©) und
e die Menge der Zellmittelpunkte a3(©).

Wir nehmen an, dass © stationir ist, also sind auch Fg und a(©),k =0, ...,3,
stationér. Die Intensitéiten der Punktprozesse ay(©) seien Ay fiir £ =0, ...,3 und
die Intensitdt von Eg sei Ly mit der Annahme 0 < g, A\1, A2, A3, Ly < 0o. Ferner
sei 0 < Sy < oo die Intensitit des ebenso stationidren Oberflichenprozesses, der
die Vereinigung aller Seiten darstellt.

Die Punktprozesse ay(0),k = 0,...,3, werden markiert, um Charakteristika
des Mosaiks zu erhalten.

e Marken fiir die Knoten: Fiir z € ap(©) seien ng;(x), i = 1,2,3, die
Anzahl der Kanten, Seiten bzw. Zellen, die an den Knoten x angrenzen.

e Marken fiir die Kantenmittelpunkte: Sei z € a1(0), dann sind ny;(z),
1 =0,2,3, jeweils die Anzahl der Knoten, Seiten und Zellen, die an die Kante
mit Mittelpunkt  angrenzen. Weiterhin sei /1 (x) die Linge der Kante x.

e Marken fiir die Seitenmittelpunkte: Fiir x € a(0) definieren no;(z),
1 = 0,1,3, die Anzahl der Knoten, Kanten und Zellen, die zu dieser Seite
benachbart sind. Auflerdem sei lo(z) der Durchmesser der zugehérigen Seite
und Ay(z) ihre Fliche.

e Marken fiir die Zellmittelpunkte: Fiir x € a3(0) sind ns;(z),i =0, 1, 2,
die Anzahl der Knoten, Kanten bzw. Seiten auf der Randfliche OC' der Zelle
C, die = als Zellmittelpunkt besitzt. Des Weiteren markieren wir mit I3(z)
die Linge aller zur Zelle zugehorigen Kanten, mit Ss(x) die Fliche aller zur
Zelle zugehorigen Seiten, mit V3(x) das Volumen der zugehorigen Zelle und
mit b3(z) die mittlere Breite der zugehorigen Zelle.

Die markierten Prozesse ng3 und ni3 konnen genutzt werden, um stationére,
zufallige Mafle zu erzeugen. Ihre Intensitéten bezeichnen wir mit Ty bzw. Zy und
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nehmen an, dass diese positiv und endlich sind.

Jede der Marken liefert eine Markenverteilung mit zugehorigem Mittelwert.
Diese Mittelwerte charakterisieren das Mosaik. Das heifit, [; ist zum Beispiel die
mittlere Linge einer typischen Kante, Ay die mittlere GroBe der Fliche einer
typischen Seite und ngzg die mittlere Anzahl von Knoten auf der Randfldche der
typischen Zelle. Typisch bedeutet hier die zufillige Auswahl einer Kante bzw.
Zelle unabhéngig von Lange bzw. Grofie. Diese besitzt die gleiche Verteilung wie
eine zufallig ausgewéahlte Kante bzw. Zelle des Mosaiks.

Mecke [SKM95] hat mithilfe der Palmschen Verteilung gezeigt, dass alle Mit-
telwerte der Markenverteilungen durch die Intensitdten Ag, A3 und A = Ay + A9
sowie Ly, Sy, Ty und Zy berechnet werden konnen. Also sind nur diese Parame-
ter notwendig, um Aussagen iiber die typische Zelle, die typische Kante oder den
typischen Knoten zu machen.

Fiir die zugehorigen Gleichungen zur Berechnung der Mittelwerte verweisen
wir auf [SKM95]; ein Beweis der Gleichungen findet sich in [SWO08§].

Fiir die Erstellung des Modells der geschlossenzelligen Schiume nutzen wir
nach [VSR12| Laguerre-Mosaike, die aus einem System von nicht-iiberlappenden
Kugeln generiert werden (Kugelpackung).

Definition 2.11. Sei s(z,r) eine Kugel in R™ mit Mittelpunkt x € R™ und
Radius r > 0 und S eine lokal endliche Menge von Kugeln. Die Laguerre-Zelle
einer Kugel s(x,r) € S ist definiert als

Cr(s(x,r),S) ={y e R": |ly —z||> =1 < |ly — /|| — "%, fiir alle s(z’,r") € S},

wobei || || die Euklidische Norm in R™ bezeichnet. Das Laguerre-Mosaik L(S)
von S ist die Menge der nichtleeren Laguerre-Zellen von S.

Das Laguerre-Mosaik L(.S) bildet ein raumfiillendes System von konvexen Po-
lytopen. Die Menge S kann als Realisierung eines markierten Punktprozesses be-
trachtet werden. Das sogenannte Voronoi-Mosaik ist ein Spezialfall des Laguerre-
Mosaiks, der auftritt, wenn alle Radien der Kugeln in S gleich sind. Fiir weitere
Information wird auf [LZ08] verwiesen.

Das Laguerre-Mosaik wird als Modell fiir die Schdume genutzt. Angepasst wird
das Modell mithilfe der Mittelwerte und Varianzen der geometrischen Eigenschaf-
ten der Schaumprobe, die aus der Zellrekonstruktion bestimmt werden. Dies wird
niher in Abschnitt 3.3 beschrieben.



3 Zellrekonstruktion

Die Zellrekonstruktion einer Schaumprobe dient der Bestimmung ihrer Mikro-
strukturgroBen, also der geometrischen Eigenschaften der Schaumazellen. Das Vo-
lumenbild der Schaumprobe wird zunéchst in Wandsystem und Porenraum aufge-
teilt und man erhilt das Binérbild. Dann wird der Porenraum in Zellen eingeteilt
und die Zellrekonstruktion ist abgeschlossen. Aufbauend auf der Zellrekonstrukti-
on und deren Mikrostrukturgréen wird das Mosaik als Modell der Schaumprobe
angepasst und steht fiir weitere Untersuchungen zur Verfiigung.

Bei geschlossenzelligen Schiumen kann man die Mittelwerte der Mikrostruk-
turgroffen normalerweise bereits aus dem Binérbild bestimmen und die Zellrekon-
struktion ist dafiir nicht notwendig. Allerdings gilt dies nicht fiir unsere Klasse
von geschlossenzelligen Schiumen, da bei der CT-Aufnahme nicht alle Zellwénde
mit ausreichender Auflésung abgebildet werden kénnen. Die Ursache dafiir ist der
grofle Unterschied zwischen Wanddicke und Zellgré8e, sodass die Winde im Volu-
menbild leicht verschwinden. Zudem erschweren Rauscheffekte bei der Aufnahme
mit dem CT die Erstellung des Binérbilds. Daher ist die Zellrekonstruktion hier
notwendig, um die Mikrostrukturgréfien zu bestimmen.

Ein weiterer Grund fiir die Durchfiihrung der Zellrekonstruktion ist die Berech-
nung der Varianzen der Mikrostrukturgréfien, die fiir die Anpassung des Mosaiks
benotigt werden. Die Varianzen kénnen im Binérbild nicht bestimmt werden.

In diesem Kapitel betrachten wir zunéchst einige Methoden, die bei der Zellre-
konstruktion in MAVT angewendet werden. Dann wenden wir uns der Uberpriifung
der Zellrekonstruktion zu. Auflerdem wird die Verwendung der Zellrekonstruktion
zur Erstellung des Modells erldutert.

Bei den Abbildungen in diesem und den folgenden Kapiteln handelt es sich
immer um 2D-Schnitte der z-y-Ebene des dreidimensionalen Volumenbilds der
Schaumproben. Fiir die Beschreibung der dargestellten Schaumproben verweisen
wir auf Abschnitt 4.1.

3.1 Stand der Technik

Der Ausgangspunkt fiir die Zellrekonstruktion einer Schaumprobe ist ein Grau-
wertbild. In unserem Fall ist dies die CT-Aufnahme.
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Die Zellrekonstruktion erfolgt in zwei Schritten.

Im ersten Schritt wird das Grauwertbild vorverarbeitet, um im Anschluss die
Zellrekonstruktion durchzufithren. Die Vorverarbeitung besteht aus der Binari-
sierung des Grauwertbilds. Jedem Pixel im Bild wird der Wert 0 (Hintergrund)
oder 1 (Vordergrund) zugeschrieben. Das Wandsystem des Schaums bildet dann
den Vordergrund und der Porenraum den Hintergrund des Binérbilds. Da die
CT-Aufnahme meist verrauscht ist, gibt ist es in MAVI verschiedene Filter, mor-
phologische Transformationen etc., um ein geeignetes Binérbild zu erhalten.

Im zweiten Schritt findet dann die eigentliche Zellrekonstruktion statt. Das
Binérbild wird als Ausgangspunkt genutzt, um den Porenraum in die einzelnen
Objekte, die Schaumzellen, einzuteilen. Die Zellen werden nummeriert und die
Berechnung ihrer geometrischen Eigenschaften ist moglich. Die wichtigsten Me-
thoden zur Zellrekonstruktion sind die Euklidische Distanztransformation, die
Wasserscheiden-Transformation und die h-Minima-Transformation.

Bei der Zellrekonstruktion treten haufig folgende Fehler auf: Durch Ungenauig-
keiten bei der Binarisierung sowie bei der eigentlichen Zellrekonstruktion kann es
zu Unter- bzw. Ubersegmentierungen kommen. Bei der Untersegmentierung wer-
den zwei oder mehr Zellen im Schaum als ein Objekt in der Zellrekonstruktion
dargestellt. Ein Grund hierfiir ist, dass die Objekte nicht alle durch eine Wand ge-
trennt werden, z.B. aufgrund der oben genannten Probleme bei der Auflésung in
der CT-Aufnahme. In MAVI gibt es Moglichkeiten die fehlenden Wénde zu erzeu-
gen, um die Untersegmentierung zu verhindern. Unter einer Ubersegmentierung
versteht man die Zerteilung einer Zelle des Schaums in mehrere Objekte bei
der Zellrekonstruktion. Sie entsteht durch Fehler bei der Methode der Zellrekon-
struktion oder Fehler im Binérbild. Auch hier gibt es Moglichkeiten in MAVI,
um Ubersegmentierungen zu vermeiden.

Nach der Durchfiihrung der beiden Rekonstruktionsschritte erhélt man als Re-
sultat die Zellrekonstruktion des Schaums, die das Wandsystem und die einzelnen
Zellen enthélt. Abbildung 3.1 zeigt ein Beispiel der Schritte.

. ! rd \
(a) CT-Aufnahme (b) 1. Schritt: Bindrbild (c) 2. Schritt: Zellrekon-
struktion

Abbildung 3.1: Ablauf der Zellrekonstruktion der Schaumprobe WIND RC100 (2),
Grofe: 360x360 Pixel
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3.1.1 Binarisierung

Um ein Binédrbild aus dem Grauwertbild zu erstellen, muss das Grauwertbild
vor der eigentlichen Binarisierung oft einer Vorverarbeitung unterzogen werden.
Anschliefend ist meist eine Nachbearbeitung der Binarisierung notwendig. Die
Vor- und Nachbearbeitung ist hdufig notwendig, da die Grauwertbilder Rauschen
enthalten, das durch die Binarisierung nicht ganz beseitigt werden kann. Im Fol-
genden werden einige Methoden vorgestellt, die auch in MAVI implementiert
sind. Als Basis und Vertiefung dient [OS09].

Fiir die Binarisierung wird die Annahme genutzt, dass der herauszufilternde
Teil des Bilds, also das Wandsystem, heller ist, d.h. einen héheren Grauwert
besitzt, als der Hintergrund. In unserem Fall trifft diese Annahme zu, da wir
CT-Aufnahmen betrachten und diese dadurch gekennzeichnet sind, dass dichtere
Materialien im Bild heller erscheinen. Also erscheint das Wandsystem auf den
Aufnahmen des Schaums heller als der Porenraum.

Im Folgenden bezeichnen wir mit f(x) > 0 den Grauwert des Pixels x in
der CT-Aufnahme und mit g(z) den Wert des Pixels = im Binérbild, wobei gilt
g(xz) € {0,1}.

Die einfachste Methode zur Binarisierung ist die Festlegung eines globalen
Schwellwerts im Grauwertbild. Der Schwellwert ¢ wird aus der Spanne der Grau-
werte des Bilds gewihlt und das Binérbild erstellt durch g(x) = 1(f(x) > t)
fiir alle Pixel x. Der globale Schwellwert wird in MAVI meist durch den Nut-
zer selbst festgelegt, z.B. mit Hilfe des Grauwerthistogramms, oder mithilfe einer
Auswahlmethode.

Eine dieser Methoden entwickelte Otsu [Ots79]. Seine Methode basiert auf
der Annahme, dass die Grauwertverteilung eine bimodale Verteilung. Also eine
Verteilung, deren Dichte genau zwei Maxima hat. Die Grauwerte werden in zwei
Klassen eingeteilt, also Vordergrund und Hintergrund. Der Otsu-Schwellwert tg
wird als der Parameterwert gewéhlt, der die Varianz zwischen den beiden Klassen
maximiert, und damit die Varianz innerhalb der Klassen minimiert.

Definition 3.1. Seien (p;) die relativen Hdiufigkeiten der Grauwerte | im Bild.
Dann ist der Otsu-Schwellwert definiert als

to = arg maX{Zpl(mb(t) — m)2 + Zpl(mf(t) - m)Q}a
teN oy 1>t
mit

m=> pl, my(t) = nfl(t)szl, n(t) = m,
l

>t 1>t

mb(t) = nbl(t) Zpll, nb(t) = Zpl.

<t i<t
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Fiir Bilder, deren Grauwertverteilung stark schwankt, d.h. in hohem Mafe
abhingig vom Bildausschnitt ist, gibt es die Moglichkeit einen lokalen Schwell-
wert zu wihlen. Dazu wird ein Schwellwert ¢(z) fiir jedes Pixel x festgelegt und
die Binarisierung definiert durch g(z) = 1(f(x) > t(z)). Auch hier gibt es eini-
ge Methoden, um die lokalen Schwellwerte zu wihlen, siche [OS09]. Der lokale
Schwellwert fiir ein Pixel x wird dabei oft in Abhéngigkeit von den benachbarten
Pixeln und deren Grauwerten gewéhlt.

Eine weitere Moglichkeit zur Binarisierung bietet der Hysteresenschwellwert
oder doppelte Schwellwert von Canny [Can86]. Dabei werden zwei Schwellwerte
t1 > to gewéhlt, um die Binarisierung durchzufithren. Zuerst werden fiir den Pa-
rameter 1 die Pixel im Vordergrund bestimmt, also g(z) = 1 fiir alle Pixel z mit
f(z) > t1. Dann werden in einem weiteren Schritt alle Pixel x, die innerhalb ei-
ner festzulegenden Nachbarschaft von Vordergrundpixeln sind, erneut betrachtet.
Gilt fiir ihren Grauwert f(x) > ta, werden auch sie als Vordergrundpixel festge-
legt. Also ist g(x) = 1 fiir alle zu Vordergrundpixeln benachbarten Pixel x, wenn
f(x) > to gilt. Diese Methode eignet sich gut um zusammenhingende Kompo-
nenten mit variierendem Grauwert im Binérbild zu erkennen, da auch Abschnitte
mit geringerem Grauwert als Vordergrund erhalten werden und im Gegenzug iso-
lierte helle Pixel, die z.B. durch Rauschen entstanden sind, unterdriickt werden.

Abbildung 3.2 zeigt Beispiele fiir die Anwendung des Otsu-Schwellwerts 3.2
(b) und der Hysteresenschwellwerte 3.2 (c). Beide Binarisierungen liefern ein
Binérbild, bei dem eine zusétzliche Bearbeitung notwendig ist, da im Porenraum
Rauschpixel enthalten sind und das Wandsystem Hohlrdume aufweist. Diese bei-
den Gegebenheiten wiirden sonst die Zellrekonstruktion verfélschen. Es zeigt sich
hier, dass die Binarisierung allein nicht ausreicht, um ein geeignetes Bin&rbild
zu erhalten. Beide Methoden erzeugen einen guten Ausgangspunkt zur weiteren
Bearbeitung.

N

A
(b) (c)
Abbildung 3.2: Binarisierung der Schaumprobe WIND RC100 (1), GréBe: 360x360 Pixel;

(a) CT-Aufnahme, (b) Anwendung des Otsu-Schwellwerts, (¢) Anwendung von Hysteresen-
schwellwerten

Um bei der CT-Aufnahme entstandenes Rauschen zu beseitigen, ist es meist
sinnvoll das Bild bereits vor der Binarisierung zu bearbeiten. Dazu werden Filter
angewendet. Zur Definition der Filter nutzt man die Annahme, dass ein Bild
als Diskretisierung einer messbaren Funktion f : R® — C fiir n = 3 interpretiert
werden kann. Wir beschrénken uns hier auf zwei Klassen von Filtern, die linearen
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Glattungsfilter und die Rangordnungsfilter.

Definition 3.2. Sei g : R™ — R eine messbare Funktion. Fin linearer Glattungs-
filter ¢ mit Filterkern g ist definiert durch die Faltung o(f) = f * g mit

(f*g)(z /f 9(z — y)dy,

wobei g(x) die komplexe Konjugation von g(x) ist.

Ein oft verwendeter linearer Glattungsfilter ist der Mittelwertfilter. Fiir eine
kompakte Menge Y mit nichtleerem Inneren ist der Kern des zugehorigen Mit-
telwertfilters definiert als

gy (2) = —=1(z€Y), zeR" (3.1)

Die Grofle der Menge Y beeinflusst den Filter und wird als Filtermaske bezeich-
net. Die Filterantwort des Mittelwertfilters, also der Grauwert des Pixels nach
dem Filtern, ist gegeben durch

(f * gy)(z) /fx— )dy, xeR"

Rangordnungsfilter arbeiten auf folgende Weise: Die Grauwerte der Pixel in der
Umgebung eines Pixels  werden benutzt, um eine Rangordnung der Grauwerte
aufzustellen. Der Grauwert des Pixels x wird dann durch einen Wert aus der
Rangordnung ersetzt.

Betrachten wir dazu folgende Definition.

Definition 3.3. Sei f : R® — R eine lokal integrierbare Funktion und Y C R™
eine kompakte Menge mit nichtleerem Inneren. Definiere

1

Fy(t) = V(y)/]l(f(x) <t)dz, teR.
Y

Fy (t) hat die Eigenschaften einer Verteilungsfunktion. Der Wert Fy (t) kann
als Volumenanteil von {z € Y : f(z) <t} interpretiert werden.

Definition 3.4. Fiir 0 < o <1 ist ty, definiert durch Erfiillen der Ungleichung

P\H(l) Fy(ty,a —t) < a < Fy(ty,a)-

Die Grofe ty,, kann als Schwellwert interpretiert werden. In Anlehnung an
die mathematische Statistik wird ty, auch das Quantil von F' der Ordnung o

genannt.
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Dies motiviert den sogenannten Quantilfilter mit Filtermaske ¥ und Ordnung
«a zu definieren. Die Filterantwort des Quantilfilters fiir die Funktion f ist die
Funktion ty,, : R" — R definiert durch das Erfiillen folgender Ungleichung

%{% Fyyo(tya(z) —t) <a < Fyiu(tya(r)), z€R™ (3.2)

Das Quantil héngt hier zusétzlich von der Position des Pixels z ab, da die Menge
Y um x verschoben wird.

Der Schwellwert ty, 1 wird auch Median genannt und ty. 1 (z),z € R™, ist die
Filterantwort des Medianfilters. Fiir o = 0 und « = 1 erhilt man den Minimum-
bzw. Mazximumfilter.

Abbildung 3.3 zeigt Beispiele fiir die Anwendung des Mittelwertfilters und des
Medianfilters mit unterschiedlichen Filtermasken. In diesem Beispiel liefern die
GroBeren Filtermasken (3.3 (c) und (e)) ein besseres Ergebnis. Ein Vergleich von
Mittelwertfilter und Medianfilter, angewendet auf die vorliegenden Schaumpro-
ben, findet sich in Kapitel 4.2.1.

Abbildung 3.3: Anwendung von Filtern auf die CT-Aufnahme der Schaumprobe WIND
RC100 (1), GroBe: 360x360 Pixel;

(a) CT-Aufnahme, Mittelwertfilter mit Filtermaskengréfie 3 (b) bzw. 5 (c), Medianfilter mit
FiltermaskengroBe 3 (d) bzw. 5 (e)

Nach der Binarisierung konnen wie bereits erwéhnt weitere Rauscheffekte aus
dem Binérbild entfernt werden. Sie entstehen zum Teil durch die Aufnahme und
zum Teil durch die Binarisierung selbst. Rauscheffekte sind zum Beispiel kleine
Objekte, die falschlicherweise als Vordergrund angesehen werden. Ein anderes
Beispiel sind im Binérbild erscheinende Hohlrdume in den Zellwénden, die ei-
gentlich nicht vorhanden sind, sondern zum Vordergrund gehéren. Es gibt eine
weite Spanne von Methoden, um das Bild zu entrauschen.

Betrachten wir zuniichst die morphologischen Transformationen Offnung und

Schlieffung.

Definition 3.5. Fir X,Y C R” ist die morphologische Offnung X oY und
die morphologische SchlieBung X e Y wvon X mit strukturierendem FElement Y
definiert als

XoY=(X6Y)®Y und XeV =(XaY)oY.
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Mit der morphologischen Offnung kénnen im Vordergrund kleine Stérobjekte,
sogenannte Artefakte, entfernt werden. Artefakte sind Fehler im Binérbild, bei
denen vereinzelte Pixel oder Gruppen von Pixeln félschlicherweise dem Wand-
system zugeordnet wurden. Sie entstehen zum Beispiel durch Rauschen bei der
CT-Aufnahme. Mit der morphologischen SchlieBung werden Zwischenriume ge-
schlossen. Diese Zwischenrdume kénnen sowohl Hohlrdume in den Zellwénden als
auch Loécher, d.h. Unterbrechungen, im Wandsystem sein.

Bei der Wahl des strukturierenden Elements Y muss bei beiden Transforma-
tionen darauf geachtet werden, dass die Menge nicht zu grofl gewéhlt wird. Das
Wandsystem kann sonst verfélscht werden und es kénnen sogar kleine Zellen in
der nachfolgenden Zellrekonstruktion verloren gehen. Meist wird daher eine klei-
ne Kugel oder ein kleiner Quader verwendet.

Eine weitere Mo6glichkeit, um kleine Stérobjekte im Vordergrund zu entfernen,
basiert auf einer Labeling-Methode: Zunichst wird der Vordergrund gelabelt,
d.h. jeder zusammenh#ngenden Region von Pixeln wird ein Label, also eine ei-
gene Nummer, zugewiesen. Dann wird das Label mit grofitem Volumenanteil als
neuer Vordergrund ausgewéhlt. So werden Objekte, die nicht mit diesem Label
verbunden sind, entfernt. Da wir in dieser Diplomarbeit mit geschlossenzelligen
Schdumen arbeiten, wird das Wandsystem den grofiten Volumenanteil haben und
weitgehend zusammenhéngend sein. Somit kénnen wir diese Technik zur Entrau-
schung verwenden.

Fiir eine genauere Erlduterung und den Algorithmus siehe [OS09].

Abbildung 3.4 zeigt Beispiele fiir die Durchfiithrung der betrachteten Entrau-
schungsmethoden. Sie wurden auf das mit dem Otsu-Schwellwert binarisierte Bild
aus Abb. 3.2 (b) angewendet. Ein Filter wurde hier nicht angewendet.

D
b

Abbildung 3.4: Anwendung von Entrauschungsmethoden bei der Schaumprobe WIND RC100
(1), GréBe: 360x360 Pixel;

(a) Binarisierung mit dem Otsu-Schwellwert, (b) Ergebnis der Labeling-Methode, (c) mor-
phologische Offnung mit einem Wiirfel der Kantenléinge 3, (d) morphologische Schliefung mit
einer approximierten Kugel vom Durchmesser 11, angewendet auf (b)

(b)

Durch die Labeling-Methode sind in 3.4 (b) alle Artefakte im Porenraum ent-
fernt worden. Bei der morphologischen Offnung 3.4 (c) sind noch vereinzelte
weifle Pixel im Porenraum zu erkennen, die félschlicherweise dem Vordergrund
zugeordnet sind. Bei diesem Beispiel liefert die Labeling-Methode eine bessere
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Moglichkeit, um die Artefakte zu entfernen.
Die morphologische Schliefung 3.4 (d) fiillt alle Hohlrdume im Wandsystem
aus und erweist sich fiir diesen Zweck als geeignete Methode.

3.1.2 Zellrekonstruktion

Die eigentliche Zellrekonstruktion dient zur Segmentierung des Porenraums in
die einzelnen Objekte bzw. Zellen. Sie wird meist mithilfe der Euklidischen Di-
stanztransformation und einer Wasserscheiden-Transformation ausgefiihrt. Diese
Methoden erldutern wir nun und folgen dabei erneut [OS09].

In MAVI sind zwei Plug-Ins vorhanden, die die jeweils ben6tigten Schritte fiir
die im Folgenden beschriebenen Methoden der vorgefluteten Wasserscheide und
der h-Minima-Transformation bereits zusammenfassen und durchfithren. Im Fol-
genden werden die einzelnen Schritte separat erldutert.

Die Zellrekonstruktion beginnt mit der Fuklidischen Distanztransformation
(EDT) des Binérbilds. Dabei wird jedem Pixel im Hintergrund, in unserem Fall
dem Porenraum, sein minimaler Abstand zum Vordergrund, dem Wandsystem,
als Grauwert zugeschrieben.

Definition 3.6. Se: X C R". Die Euklidische Distanztransformation EDTyc
der komplementiren Menge X ist definiert durch

EDTyxc : R" — [0, 00),
x — dist(z, X).

In unserem Fall bildet das Wandsystem des Bin&rbilds die Menge X.

Nach der EDT wird ein linearer Spread durchgefiihrt: Die Grauwerte der Pixel
aus der EDT, die im Intervall [0, maxgpr] C R liegen, werden auf das Inter-
vall [O,maxspread] C N linear transformiert. maxgpt beschreibt den maximalen
Grauwert im EDT-Bild und maxgpread den im Spread-Bild. Der maximale Grau-
wert im Spread-Bild ist durch die Art des Spreads vorgegeben. Zum Beispiel ist
maXgpread = 255 bei einem 8-Bit Spread. Diese Umwandlung ist notwendig um
die folgenden Schritte unabhingig vom Datensatz, also der Schaumprobe, fiir ei-
ne gleichbleibende Grauwertspanne auszufiihren.

Das durch den Spread entstandene Bild wird invertiert. So erhalten wir lokale
Minima, die sich nahe an Zellzentren befinden. Sie werden genutzt, um die Zellen
zu rekonstruieren.

Nun wird die Wasserscheiden-Transformation angewendet, um die Objekte,
also in unserem Fall die Schaumzellen, zu segmentieren. Bei der Wasserscheiden-
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Transformation wird jedem lokalen Minimum im Grauwertbild eine zusammen-
héngende Region zugeordnet. Im Zweidimensionalen kann dies veranschaulicht
werden als das Fluten einer topographischen Oberfliche, wobei die Hohe durch
den Grauwert des zugehorigen Pixels bestimmt wird. Die lokalen Minima die-
nen als Wasserquellen, aus denen das Wasser uniform mit wachsendem Grauwert
steigt. Pixel, an denen sich Wasser zweier unterschiedlicher Quellen trifft, sind
Wasserscheidenpixel und definieren die Wasserscheiden. Es entsteht das Wasser-
scheidenbild.

Das Wasserscheidenbild wird schliefflich mit dem invertierten Bin#rbild mas-
kiert. Dazu wird das Wandsystem aus dem Biné&rbild iiber das Wasserscheidenbild
gelegt, um die Zellwédnde zu den segmentierten Zellen hinzuzufiigen. Man erhélt
so die rekonstruierten Zellen, die jeweils mit einem Label versehen sind, sowie
das Wandsystem des Schaums, welches um die Wasserscheiden ergiinzt ist.

Abbildung 3.5 zeigt die Schritte der Wasserscheiden-Transformation fiir ein

Beispiel.

(a) Bmarblld (b) EDT (c) invertiertes (d) Wasser- (e) Maskierung
EDT-Bild scheidenbild

Abbildung 3.5: Schritte der Wasserscheiden-Transformationen bei der Schaumprobe WIND-F
RC100 (1), GroBe: 360x360 Pixel

In Abb. 3.5 (d) und (e) ist im Vergleich zum Binérbild 3.5 (a) erkennbar, dass
bei der Rekonstruktion der Zellen Ubersegmentierungen entstanden sind. Mehrere
Zellen des Schaums wurden durch die Rekonstruktion in einzelne kleinere Zellen
zerteilt. Dies ist eine direkte Folge aus der Wasserscheiden-Transformation.

Da bei der Wasserscheiden-Transformation jedem lokalen Minimum eine Re-
gion zugeordnet wird, besteht die Gefahr der Ubersegmentierung. Eine Zelle des
Schaums besitzt meist aufgrund ihrer Form mehrere lokale Minima im EDT-Bild.
Somit wird die Zelle durch die Methodik der Wasserscheiden-Transformation bei
der Zellrekonstruktion in mehrere Regionen zerteilt. Um dies zu vermeiden, gibt
es weitere Methoden, die vor der Wasserscheiden-Transformation durchgefiihrt
werden konnen. Die beiden wichtigsten sind die vorgeflutete Wasserscheide und
die h-Minima-Transformation.

Die vorgeflutete Wasserscheide ist eine einfache Abwandlung der Wasserschei-
den-Transformation. Eine Volumenschwelle ¢ wird festgelegt und die Regionen,
deren Volumina unterhalb dieser Schwelle liegen, werden beim Fluten mit ei-
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ner Nachbarregion zusammengefasst. Da iibersegmetierte Zellen oft ein geringes
Volumen haben, kann man durch diese Methode verhindern, dass sie bei der Zell-
rekonstruktion {iberhaupt entstehen.

Die h-Minima- Transformation filtert iiberfliissige lokale Minima heraus. Dazu
wird jedem lokalen Minimum im invertierten EDT-Bild eine Dynamik zugewie-
sen. Dies ist folgendermaflen vorstellbar: Betrachtet man das invertierte Grau-
wertbild nach dem Spread erneut als topographische Oberfliche, kann die Dyna-
mik interpretiert werden als die minimale Hohe in der Grauwertskala, die man
tiberschreiten muss, um ein lokales Minimum mit geringerem Grauwert zu errei-
chen. Diejenigen lokalen Minima, deren Dynamiken geringer sind als der Wert des
gewdhlten Parameters h, werden nicht mehr als Minima betrachtet. Sie dienen
bei der nachfolgenden Wasserscheiden-Transformation nicht mehr als Wasser-
quelle. Somit werden die lokalen Minima herausgefiltert, die bei einem weiteren
lokalen Minimum mit vergleichbarem Grauwert liegen. Die Ubersegmentierungen,
die dadurch entstehen wiirden, dass mehrere lokale Minima innerhalb einer Zelle
vorhanden sind, werden so verhindert. Nach der h-Minima-Transformation wird
die Wasserscheiden-Transformation und die Maskierung angewendet, um die re-
konstruierten Zellen sowie das Wandsystem zu erhalten.

Ein Vergleich von Wasserscheiden-Transformation, vorgefluteter Wasserscheide
und h-Minima-Transformation ist in Abbildung 3.6 fiir ein Beispiel dargestellt.

(a) CT-Aufnahme (b) Binérbild (c) Wasserscheiden- (d) vorgeflutete (e) h-Minima-
Transformation Wasserscheide Transformation

Abbildung 3.6: Vergleich von Wasserscheiden-Transformation, vorgefluteter Wasserscheide und
h-Minima-Transformation bei WIND RC100 (2), GroSe: 360x360 Pixel

Es fallt auf, dass bei der Wasserscheiden-Transformation 3.6 (c) hdufig mehrere
Zellen, die nach 3.6 (a) eigentlich eine einzige Zelle bilden, rekonstruiert wurden.
Wie oben beschrieben ist dies die Folge davon, dass jedes lokale Minimum als
Wasserquelle dient und meist in einer Zelle mehrere lokale Minima vorhanden
sind. Bei Anwendung der vorgefluteten Wasserscheide 3.6 (d) und bei Anwen-
dung der h-Minima-Transformation 3.6 (e) wurden durch eine Volumenschranke
bzw. die Entfernung einiger lokaler Minima die Zellen richtig rekonstruiert. Im
Vergleich mit der CT-Aufnahme 3.6 (a) wird deutlich, dass 3.6 (d) und 3.6 (e)
gute Zellrekonstruktionen darstellen. Die beiden Methoden liefern nicht exakt
dasselbe Ergebnis und es ist zu beachten, dass in beiden Zellrekonstruktionen
noch verschiedene kleine Fehler enthalten sind. Man kann also in diesem Fall
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nicht sagen, dass eine der beiden Methoden besser oder schlechter als die andere
ist.

Im Folgenden bezeichnen wir mit , h-Minima-Transformation* die Abfolge der
Schritte EDT, Spread, Invertierung, h-Minima-Transformation, Wasserscheiden-
Transformation und Maskierung.

,» Vorgeflutete Wasserscheide* bedeutet im Weiteren die Abfolge der Schritte
EDT, Spread, Invertierung, vorgeflutete Wasserscheide und Maskierung.

3.1.3 Automatische Methode zur Zellrekonstruktion

Die beiden vorangegangenen Abschnitte zeigen, dass es viele Moglichkeiten gibt,
die Zellrekonstruktion durchzufiihren. Die Methoden miissen ausgesucht und vie-
le Parameter festgelegt werden. Bisher hat der Nutzer jede CT-Aufnahme separat
behandelt und die Parameter jeweils manuell durch Ausprobieren ausgewihlt. Die
Zellrekonstruktion eines Schaums kann somit langwierig sein und unterschiedliche
Nutzer kommen zu verschiedenen Ergebnissen. Bei vielen zu rekonstruierenden
Schaumproben und besonders fiir ungeiibte Nutzer ist der Zeitaufwand sehr hoch.

Um den Prozess der Zellrekonstruktion zu verkiirzen, schlagen wir einen auto-
matischen Ablauf vor. Bei der Binarisierung soll der Schwellwert abhéngig von
der Grauwertverteilung in der CT-Aufnahme gewéhlt und bestimmte Entrau-
schungsmethoden angewendet werden. Fiir die eigentliche Zellrekonstruktion soll
ein geeignetes Verfahren bestimmt und die benttigten Parameterwerte abhéngig
von der Schaumprobe gewéhlt werden. Die Details zur automatischen Methode
der Zellrekonstruktion finden sich in Kapitel 4.2.

3.2 Uberpriifung der Zellrekonstruktion

Um eine gute Zellrekonstruktion ohne Fehlsegmentierungen zu erhalten, werden
verschiedene Parameterwerte in den einzelnen Schritten getestet. Dann wird das
beste Ergebnis ausgesucht, indem man die Bilder der Zellrekonstruktionen unter-
einander und mit der CT-Aufnahme, dem Ausgangspunkt der Zellrekonstruktion,
visuell vergleicht.

Aufgrund beschrénkter Moglichkeiten bei der Zellrekonstruktion enthélt auch
das beste Zellrekonstruktionsergebnis meist unter- oder iibersegmentierte Zellen.
Die Griinde sind u.a. das Rauschen in der CT-Aufnahme, das nicht vollstandig
beseitigt werden kann, oder Einschrénkungen bei der Parameterwahl wie z.B.
Ganzzahligkeit. Aulerdem spielt auch die Form der zu rekonstruierenden Zellen
eine Rolle. Diese weicht bei den hier gegebenen Schdumen von der Kugelform
ab, meist sind die Zellen langgezogen. Somit befinden sich im Inneren der Zelle
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mehrere lokale Minima bei der EDT und es kénnen Ubersegmentierungen der
Zellen entstehen.

Die fehlsegmentierten Zellen werden dann manuell ausgesucht und nachbear-
beitet.

Bei einer Ubersegmentierung kann man die Labels der beiden betroffenen Zel-
len unter einem neuen Label vereinen. Die zwischen den Zellen liegende Wasser-
scheide wird entfernt und alle Pixel der beiden Zellen werden dem neuen Label
zugewiesen.

Die Untersegmentierung einer Zelle wird behoben, indem man eine neue, pas-
sende Wasserscheide definiert. Die Pixel der urspriinglichen Zellen werden, in
Abhéngigkeit von der Lage zur Wasserscheide, einem von zwei neuen Labels zu-
gewiesen. So entstehen zwei neue Zellen.

Es ist wichtig die Fehlsegmentierungen zu beheben, da diese sonst die geome-
trischen Eigenschaften in der Abbildung des Schaums verfilschen kénnen. Dies
greifen wir in Kapitel 5.2 genauer auf.

3.3 Schaummodell

Aus der Zellrekonstruktion werden die geometrischen Eigenschaften der Zellen
der Schaumprobe bestimmt. Diese werden dann dazu benutzt, um das zufillige
Laguerre-Mosaik als Modell anzupassen.

Bei der Berechnung der geometrischen Eigenschaften nehmen wir eine Rand-
korrektur vor. Zellen, die sich am Rand des Beobachtungsfensters befinden, sind
abgeschnitten. Thre geometrischen Eigenschaften, wie zum Beispiel das Volumen,
konnen somit nicht korrekt abgebildet werden. Es ist allerdings nicht ausreichend,
nur die Zellen, die vom Rand des Beobachtungsfensters geschnitten werden, bei
der Betrachtung zu entfernen. Dies wiirde zu einer Verzerrung der geometrischen
Eigenschaften fithren, da grofle Zellen mit einer hoheren Wahrscheinlichkeit davon
betroffen sind, vom Rand geschnitten zu werden, als kleine Zellen.

Daher fithren wir zur Korrektur das sogenannte Minussampling durch. Dabei
wird das Beobachtungsfenster soweit verkleinert, bis alle Zellen, deren Zellmittel-
punkte im Inneren des verkleinerten Fensters liegen, komplett im Beobachtungs-
fenster enthalten sind. Diese Zellen bilden das Minussample und wir betrachten
dann nur noch ihre geometrischen Eigenschaften. Da die Bildausschnitte der be-
trachteten Schaumproben grofigenug sind, sodass eine ausreichende Anzahl an
kleinen und groflen Zellen im Minussample enthalten sind, wird so der Verzer-
rung vorgebeugt.

Abbildung 3.7 zeigt ein Beispiel der Anwendung des Minussamplings. Das ver-
kleinerte Fenster im Minussample ist in rot dargestellt.
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(a) optimale Zellrekon- (b) Minussample der
struktion Zellrekonstruktion

Abbildung 3.7: Minussampling der optimalen Zellrekonstruktion von WIND-F RC50, Grofle:
360x360 Pixel

Das Laguerre-Mosaik (Def. 2.11) fiir eine Schaumprobe wird so angepasst, dass
die Distanzen zwischen den Mittelwerten der geometrischen Eigenschaften im Mo-
saik und den zugehorigen Mittelwerten der Zellrekonstruktion minimiert werden.
Auflerdem werden auch die Abstdnde der Varianzen der Geometriewerte mini-
miert. Wir verweisen hierfiir auf [VSR12]. Dort wird weiterhin die Abhéngigkeit
der Mittelwerte im Mosaik von den Parametern, mit denen das Mosaik erzeugt
wird, aufgezeigt. Ziel ist es fiir das Projekt MAFoaM auch die Anpassung des
Modells zu automatisieren.

Nach [Lau08] werden die Mittelwerte und Varianzen von Zellvolumen, Zellober-
fldche, Zellbreite und Anzahl an Seiten pro Zelle als geometrische Figenschaften
bei der Minimierung der Distanz genutzt.

Die Anpassung des Laguerre-Mosaiks ist zudem davon abhéngig, durch welche
Wahrscheinlichkeitsverteilung die Verteilung des Zellvolumens angenéhert werden
kann. Die Wahrscheinlichkeitsverteilung des Zellvolumens spielt bei der Kugelpa-
ckung fiir das Mosaik eine wichtige Rolle, siehe dazu [VSR12].

Das Zellvolumen wird nach [FWZL04] fiir feste Schdume iiblicherweise als
gamma- oder logarithmisch-normalverteilte Zufallsgréfle angenommen. Die Gam-
maverteilung ist abhéngig von den Parametern p > 0 und b > 0 und ihre Dichte
ist folgendermaflen definiert:

f(z) = wPrebT g > 0.

Der Mittelwert der Gammaverteilung ist ¥ und die Varianz /5. Die Dichte der
logarithmischen-Normalverteilung (Log-Normalverteilung) ist gegeben durch

1 log(x) — p)?
_ mmwp(_( 9(232 1)

mit dem Mittelwert p € R und der Standardabweichung o > 0.

f(z) ), x>0,

Die Parameterwerte der Verteilungen kénnen aus den Zellvolumina der Schaum-
probe iiber die Maximum-Likelihood-Methode bestimmt werden. Mithilfe eines
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statistischen Tests, z.B. des Kolmogorov-Smirnov-Tests, wird dann entschieden,
welche Verteilung die Daten besser reprisentiert.

Die Realisierungen des auf diese Weise mithilfe der Zellrekonstruktion ange-
passten Laguerre-Mosaiks stehen fiir weitere Untersuchungen zur Verfiigung, z.B.
die Untersuchung der makroskopischen Materialeigenschaften der Schaumprobe.



4 Entwicklung der automatischen
Zellrekonstruktion

In diesem Kapitel werden zunéchst die Schaumproben, die rekonstruiert werden,
vorgestellt. Dann entwickeln wir die automatische Zellrekonstruktion. Am Ende
des Kapitels erhalten wir die automatischen Zellrekonstruktionen der vorgestell-
ten Schaumproben.

4.1 PMI-Hartschaumproben

Im Rahmen des Projekts MAFoaM werden am Fraunhofer ITWM in Kaiserslau-
tern und am Fraunhofer IWM in Halle die zu Beginn vorgestellten Polymethacryl-
imid-Hartschdume mit dem CT aufgenommen, um deren Mikrostrukturen zu cha-
rakterisieren. Tabelle 4.1 zeigt die ROHACELL®-Schiume der Evonik Industries
AG, die aufgenommen und rekonstruiert wurden.

Schaumprobe Auflésung Grofle des bearbeiteten Ausschnitts

in pym in Pixeln in mm?
RIST RC51 7,00 360x360x360 2,52x2,52x2,52
RIST RCT1 2,73 1200x1440x 1400 3,28%3,93%3,81
RIST RC110 7,00 360x360x360 2,52%2,52x2,52
WIND-F RC50 (1) 10,00 360x360x360 3,60x3,60x3,60
WIND-F RC100 (1) 2,72 1200x1100x1300 3,26%x2,99x2,54
WIND-F RC100 (2) 10,00 360x360x360 3,60x3,60x3,60
WIND RC100 (1) 2,71 1300x1100x 1000 3,52x2,98%x2,71
WIND RC100 (2) 10,00 360x360x360 3,60%3,60x3,60

Tabelle 4.1: vorliegende Schaumproben

Die Bezeichnungen RIST und WIND stehen fiir zwei verschiedene Arten von
PMI-Hartschiumen. Die Nummer stellt die Dichte des Schaums in % dar. Der
Zusatz ,,-F“sagt aus, dass der Schaum eine feinere Zellstruktur besitzt. Von den
Schdumen WIND-F RC100 und WIND RC100 wurden jeweils zwei unabhéngige
CT-Aufnahmen gemacht.

Fiir jeden Schaum wurde die Zellrekonstruktion manuell durchgefithrt und die
optimale Zellrekonstruktion bestimmt. Optimal heiflt hier allerdings nicht, dass
die Zellrekonstruktion fehlerfrei ist, sondern dass die beste Zellrekonstruktion
abhéngig von der CT-Aufnahme erstellt wurde.
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Fiir die Binarisierung wurden ein Schwellwert bzw. die Hysteresenschwellwer-
te manuell festgelegt. AuBlerdem wurden zur Entrauschung verschiedene Filter,
morphologische Schliefungen mit unterschiedlichen strukturierenden Elementen
sowie das Labeling des Vordergrunds angewendet. Die Zellrekonstruktion erfolgte
mit der vorgefluteten Wasserscheide oder der A-Minima-Transformation.

Abbildung 4.1 zeigt die Ergebnisse und zum Vergleich die zugehorigen CT-
Aufnahmen. Es ist zu beachten, dass die CT-Aufnahmen mit unterschiedlicher
Auflésung erstellt wurden, siehe Tabelle 4.1.

Die weiteren Abbildungen der Schaumproben in diesem Kapitel zeigen den
gleichen Bildausschnitts wie in Abb. 4.1, wenn nichts anderes spezifiziert ist.

N7 TR

(g) WIND RC100 (1), 750%750 Pixel (h) WIND RC100 (2), 360x360 Pixel

Abbildung 4.1: CT-Aufnahmen und zugehérige optimale Zellrekonstruktionen der Schaumpro-
ben und Grofle des abgebildeten Bildausschnitts
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In Abbildung 4.1 erkennt man bei den CT-Aufnahmen das beschriebene Rau-
schen. Die Zellwande sind zum Teil schwach erkennbar und im Porenraum sind
Artefakte zu erkennen. Ein besonders deutliches Artefakt ist bei der Schaum-
probe WIND RC100 (1) zu sehen (Abb. 4.1 (g)). Dieses sogenannte Ringarte-
fakt ist bei der CT-Aufnahme entstanden. Insgesamt ist beim Grofiteil der CT-
Aufnahmen der Kontrast zwischen Porenraum und Wandsystem nicht sehr hoch.
Die CT-Aufnahmen lassen vermuten, dass bei der Binarisierung die vollsténdige
Geschlossenzelligkeit der Schaumproben nicht abgebildet werden kann. Somit ist
die Zellrekonstruktion notwendig, um die geometrischen Eigenschaften der Mi-
krostruktur der Schaumproben zu bestimmen.

Die optimalen Zellrekonstruktionen der Schaumproben in Abb. 4.1 zeigen das
Wandsystem und die rekonstruierten Zellen in verschiedenen Farben zur besse-
ren Unterscheidung. Wie bereits erwéhnt, ist anzumerken, dass in der optima-
len Zellrekonstruktion auch iiber- und untersegmentierte Zellen auftreten. Zum
einen koénnen die Parameterwerte in den verschiedenen Schritten nicht genau ge-
nug angepasst werden. Zum anderen ist das bei der CT-Aufnahme entstandene
Rauschen nicht immer vollstédndig entfernbar. Des Weiteren erschwert die Form
der Zellen ihre Rekonstruktion, vergleiche dazu 3.2. Diese Fehler miissen bei der
Nachbearbeitung und Uberpriifung der Zellrekonstruktion beseitigt werden.

Fiir diese Aufnahmen von Schaumproben soll nun die automatische Zellrekon-
struktion entwickelt werden, um eine optimale Rekonstruktion der Zellen ohne
weiteren Aufwand zu erhalten. Die automatische Zellrekonstruktion kann dann
fiir weitere Schaumproben direkt angewendet werden.

4.2 Automatisierung

Die automatische Zellrekonstruktion wird in zwei Schritte gegliedert, die Bina-
risierung und die eigentliche Zellrekonstruktion. Beide Schritte kénnen auch un-
abhéngig voneinander ausgefithrt werden.

Wir werden zuerst die automatische Binarisierung betrachten und im An-
schluss die Automatisierung der eigentlichen Zellrekonstruktion.

4.2.1 Binarisierung

Betrachten wir nun die CT-Aufnahmen der Schaumproben in Abb. 4.1.

Wie bereits erwéhnt ist viel Rauschen in den CT-Aufnahmen enthalten. Es
ist daher sinnvoll zunéchst einen Filter auf das Grauwertbild anzuwenden, um
die Kontraste zwischen Zellwénden und Porensystem zu verstidrken. In Kapitel
3.1.1 haben wir den Mittelwertfilter (Gleichung (3.1)) und den Medianfilter, ein
Spezialfall des Quantilfilters (Gleichung (3.2)), kennengelernt. Bei den optimalen
Binarisierungen der acht Schaumproben wurden auch diese beiden Filter mit zum
Teil verschiedenen Filtermasken angewendet.
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Der Mittelwertfilter sowie der Medianfilter der Filtermaskengréfie 3 haben fiir
die vorgestellten Schaumproben durchgehend die besten Filterergebnisse geliefert.
Der Medianfilter hat gegeniiber dem Mittelwertfilter den Vorteil, dass er robuster
gegeniiber Ausreiflern in der Grauwertverteilung ist. Beim Mittelwertfilter besteht
die Gefahr, dass die Zellwidnde durch Anwendung des Filters ,,verwischt* werden,
wie das folgende Beispiel in Abbildung 4.2 zeigt. Zudem wird auch die zuvor
erwahnte Qualitdt der beiden Filter gezeigt.

(a) CT-Aufnahme (b) Mittelwertfilter (c) Medianfilter

Abbildung 4.2: Vergleich von Mittelwertfilter und Medianfilter der Filtermaskengrofie 3 an der
Schaumprobe WIND-F RC50, Grofle: 90x65 Pixel

Die Filter glatten die CT-Aufnahme, sodass der Porenraum in der Grauwert-
verteilung homogener ist und es weniger Ausreifler, also extrem helle Pixel, im
Porenraum gibt. Die Zellwénde treten deutlicher hervor. Beim Mittelwertfilter
sieht man den Effekt der Verwischung an einer Zellwand, an der der Medianfilter
ein besseres Ergebnis liefert. Bei der Binarisierung kénnte die Verwischung der
Zellwand dazu fithren, dass die Zellwand zu dick dargestellt wird und die Rekon-
struktion des Wandsystems des Schaums verfilscht. Beim Medianfilter ist dieser
Effekt geringer.

Aus diesen Griinden verwenden wir den Medianfilter mit Filtermaskengrofie
3 in der automatischen Binarisierung. Der Kontrast zwischen Wandsystem und
Porenraum erhoht sich, wihrend eine zu grofie Verwischung des ganzen Bilds ver-
mieden wird.

Im néchsten Schritt erfolgt die Binarisierung des geglitteten Bilds. Dafiir tes-
ten wir verschiedene Parameterwerte und vergleichen sie mit den bei der optima-
len Binarisierung ausgewihlten Parameterwerten. Der Otsu-Schwellwert (Defini-
tion 3.1) erweist sich bei allen Schaumproben gleichbleibend als gut geeigneter
Parameterwert fiir die Binarisierung. Er gibt fiir die automatische Binarisierung
einen von der Grauwertverteilung des Bilds abhédngigen Wert. Abbildung 4.3 zeigt
die Anwendung des Otsu-Schwellwerts auf die PMI-Hartschaumproben nach dem
Filtern mit dem Medianfilter.

Die binarisierten Bilder der Schiume werden nachbearbeitet, da nach Anwen-
dung des Otsu-Schwellwerts (Abb. 4.3) immer noch Rauscheffekte vorliegen. Zum
einen sind im Porenraum vereinzelte Pixel zu erkennen, die filschlicherweise dem
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L
(g) WIND RC100 (1) (h) WIND RC100 (2)

L B R p O
(e) WIND-F RC100 (1)  (f) WIND-F RC100 (2)

Abbildung 4.3: Binarisierung mit dem Otsu-Schwellwert nach Anwendung des Medianfilters
auf die CT-Aufnahmen der Schaumproben

Wandsystem zugeordnet wurden, beispielsweise bei RIST RC71 (Abb. 4.3 (b)).
Zum anderen sind zum Teil deutliche Hohlrdume in den Zellwdnden erkennbar,
siche WIND RC100 (1) (Abb. 4.3 (g)). Hier haben Rauscheffekte bei der CT-
Aufnahme dazu gefiihrt, dass das Wandsystem Hohlrdume aufweist. Man erkennt
visuell in der CT-Aufnahme (Abb. 4.1 (g)), dass das Wandsystem dieser Schaum-
probe vollstdndig geschlossen ist.

Wir benutzen zunéchst die Labeling-Methode aus Abschnitt 3.1.1 zur Entrau-
schung. Der Vordergrund wird gelabelt und das Label mit gréfftem Volumenanteil
ausgewéhlt, um kleine Objekte, die nicht zum Wandsystem gehéren, zu entfer-
nen. Da das Wandsystem bis auf Randeffekte zusammenhéngend ist, gehen dabei
wenige Informationen iiber das Wandsystem verloren. Im Gegenzug verschwinden
die Artefakte im Porenraum, die nicht mit dem Wandsystem verbunden sind, wie
in Abbildung 4.4 veranschaulicht.

(a) vorher (b) Labeling (¢) nachher

Abbildung 4.4: Effekt der Labeling-Methode auf ein binarisiertes Bild der Schaumprobe RIST
RC71, Grofle: 400x400 Pixel
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In Abb. 4.4 (a) sind die Artefakte als einzelne weile Pixel im Porenraum zu
erkennen, in Abb. 4.4 (c) sind sie dann dem Porenraum zugeordnet. Abb. 4.4 (b)
zeigt das gelabelte Bild. Dies begriindet die Nutzung dieser Entrauschungsme-
thode in der Methode zur automatischen Binarisierung.

Als néchstes werden die Hohlrdume in den Zellwidnden geschlossen. Dies erfolgt
mit einer morphologischen Schliefung (Definition 3.5). Bei der Wahl des struk-
turierenden Elements ist zusétzlich darauf zu achten, dass bei der SchlieBung die
Dicke des Wandsystems nicht zu sehr erhcht wird. Fiir die automatische Methode
wird deshalb ein Wiirfel der Kantenlénge 3 als strukturierendes Element gewéhlt.
Abbildung 4.5 zeigt die Ergebnisse der morphologischen SchlieBungen.

(e) WIND-F RC100 (1)  (f) WIND-F 0100 (2) ' (h) WIND RC100 (2)

Abbildung 4.5: Anwendung der SchlieBung mit einem Wiirfel der Kantenldnge 3 als struktu-
rierendes Element auf die Binarisierungen der Schaumproben aus Abb. 4.3

Es fillt bereits in Abbildung 4.3 auf, dass die Gréfle der Hohlrdume im Wand-
system zwischen einigen Schaumproben variiert, vergleiche z.B. Abb. 4.3 (a) und
Abb. 4.3 (g). Weiterhin sieht man in Abb. 4.5, dass in 4.5 (e) und 4.5 (g) noch
immer Hohlrdume im Wandsystem vorhanden sind.

Wir betrachten den Structure-Model-Index (Definition 2.5) des Wandsystems,
der hier ein Maf fiir dessen Abgeschlossenheit darstellt. Die Hohlrdume des Wand-
systems erzeugen negative Kriimmungseffekte, die mit negativem Vorzeichen in
die Dichte des Integrals der mittleren Kriimmung My einflielen. Daraus resultie-
rend ist festzustellen, dass der SMI fiir die Bilder, die noch Hohlrdume im Wand-
system aufweisen, negativ ist, fiir die anderen hingegen positiv. Also zeigt der SMI
an, bei welchen Bildern eine weitere morphologische Schliefung des Wandsystems
notwendig ist.

FEine zusétzliche Schliefung mit einer approximierten Kugel, Durchmesser 11,
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als strukturierendes Element wird nun fiir alle Bilder mit negativem SMI aus-
gefithrt. Bei diesen Schaumproben wird das Wandsystem durch die Schlieung
zudem kaum verdickt. Nach dieser zweiten SchlieBung sind auch bei den verblei-
benden binarisierten Bildern die Hohlrdume in den Zellwénden gefiillt. Abbildung
4.6 zeigt die Ergebnisse der zweiten morphologischen Schliefung in den beiden
notwendigen Fillen.

(a) WIND-F RC100 (1) (b) WIND RC100 (1)

Abbildung 4.6: Anwendung der 2. Schlieung mit einer approximierten Kugel vom Durchmes-
ser 11 als strukturierendes Element auf die zugehorigen Schaumproben aus Abb. 4.5

Damit schlielen wir die automatische Binarisierung ab und erhalten so die au-
tomatisch erzeugten Bindrbilder.

Es ist anzumerken, dass fiir die Schaumprobe RIST RC71 das automatisch
erzeugte Bindrbild eindeutige Fehler aufweist. Dies kann in der Anpassung der
automatischen Methode hier nicht beriicksichtigt werden, da sich die Binérbilder
der iibrigen Datensétze sonst sehr verschlechtern wiirden. Die Griinde fiir die
Fehler und ihre Behebung werden in Abschnitt 5.1.1 untersucht und erldutert.

Zusammengefasst sieht die resultierende Methode zur automatischen Binari-
sierung folgendermafien aus:

Input: CT-Aufnahme

Schritt 1:  Anwendung des Medianfilters mit Filtermaskengrofie 3

Schritt 2:  Binarisierung mit dem Otsu-Schwellwert

Schritt 8:  Labeln des Vordergrundes und Auswéihlen des Labels mit
grofitem Volumenanteil

Schritt 4:  Morphologische Transformation: Schliefung mit einem
Wiirfel der Kantenlénge 3 als strukturierendes Element

Schritt 5:  Uberpriifung des Structure-Model-Index: wenn SMI < 0,
dann zweite Schliefung mit einer approximierten Kugel mit
Durchmesser 11

Output:  Binérbild

Einen beispielhaften Ablauf der Schritte zeigt Abbildung 4.7. Der SMI der
Schaumprobe ist positiv, in Schritt 5 wird keine weitere Schliefung angewendet.
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(a) Input (b) Schritt 1 (c) Schritt 2 (d) Schritt 3 (e) Schritt 4
und Output

Abbildung 4.7: Automatische Binarisierung der Schaumprobe WIND RC100 (2),
GroBe: 360x360 Pixel

Betrachten wir die Schritte der automatischen Binarisierung zum Abschluss
noch einmal genauer. Es findet eine Glattung (1), die Binarisierung (2) und wei-
tere Entrauschungsmethoden (3 — 5) der CT-Aufnahme statt. Je besser dabei
die Aufnahme des CT ist, also z.B. hohe Kontraste zwischen Wandsystem und
Porenraum und wenig Artefakte, desto weniger wird in den Schritten zusétzlich
angepasst. Treten bei der CT-Aufnahme hohe Rauscheffekte auf, so wird bei
der automatischen Binarisierung in hoherem Mafle geglittet und entrauscht. Die
automatische Binarisierung passt sich also dem gegebenen Input an, indem die
Schritte 1 und 3 — 5 stérkere oder schwéchere Auswirkungen auf das Binérbild
haben. Die eigentliche Binarisierung (Schritt 2) ist abhéngig von der Grauwert-
verteilung der CT-Aufnahme und passt sich somit ebenfalls individuell an.

Also ist die automatische Binarisierung durch die spezifische Behandlung jeder
Schaumprobe gegeniiber geringen Schwankungen im Binérbild unanfillig.

4.2.2 Zellrekonstruktion

Im Folgenden wird die Automatisierung der eigentlichen Zellrekonstruktion auf-
bauend auf dem binarisierten Bild der Schaumprobe erldutert.

Es ist anzumerken, dass bei der Entwicklung der Methode das optimale Binér-
bild der Schaumprobe zugrunde gelegt wird, also insbesondere nicht das automa-
tisch erzeugte Binarbild, das in der gesamtheitlichen Methode verwendet wird.
Das optimale Binérbild ist das abhéingig von der CT-Aufnahme bestmogliche
Binérbild.

Als Verfahren zur Zellrekonstruktion wihlen wir die h-Minima-Transformation
(siehe Abschnitt 3.1.2). Wir nutzen einen Zusammenhang zwischen dem binari-
sierten Bild und den zu rekonstruierenden Zellen fiir die Wahl des Parameters h.
Der Parameter h der h-Minima-Transformation sollte in Abh#ngigkeit von der
mittleren Breite b (vergleiche Abschnitt 2.1) der Zellen gewiihlt werden, siehe
dazu [SRSGO8]. Dieser Wert ist allerdings noch unbekannt. b ist aber mit der
mittleren Sehnenliinge I (Definition 2.4) des Porenraum des Binéirbilds korreliert,
wie bereits in Abschnitt 2.2 erwiihnt. Der Wert von [ kann iiber die Dichten der

inneren Volumina bzw. in MAVTI iiber die FieldFeatures bestimmt werden.
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Wir werden also den Parameter h abhéngig von der mittleren Sehnenlédnge ]
schétzen und dabei eine Anpassung fiir die hier betrachteten geschlossenzelligen

Schiume vornehmen.

Im Folgenden bezeichnen wir mit = das Wandsystem und mit Z¢ den Poren-
raum des Bin&rbilds.

C aus den FieldFeatures be-

Zunichst wird die mittlere Sehnenlédnge [ von =
stimmt.

Der Wert der mittleren Sehnenlédnge iiberschéitzt allerdings den Wert der mitt-
leren Breite b der Zellen, aus dem wir den Parameter h schitzen wollen. Der
Grund dafiir ist, dass im Binérbild das Wandsystem meist nicht komplett ge-
schlossen ist, siche z.B. Abbildung 4.8. Somit spiegelt sich bei der Berechnung
der mittleren Sehnenléinge [ ein groBerer Wert als die mittlere Breite b wider. Der
Wert muss also verkleinert werden, um h zu schétzen.

Ein weiterer Grund, warum ] lediglich als obere Schranke dienen kann, liegt in
der Interpretation des Parameters h der h-Minima-Transformation. Dieser gibt
nicht die mittlere Breite der rekonstruierten Zellen an, sondern einen Wert, der
die mittlere Breite beeinflusst. Je grofler A gewéhlt wird, desto grofler wird auch
b, da mehr lokale Minima aus dem Distanzbild entfernt werden und so weni-
ger Zellen durch die Wasserscheiden-Transformation rekonstruiert werden. Diese
Zellen sind somit gréfer, genau wie die mittlere Breite b der Zellen. Bei der h-
Minima-Transformation sollen die iiberfliissigen lokalen Minima entfernt werden,
sodass in jeder Zelle nur noch ein lokales Minimum existiert, aus dem die Zelle
dann durch die Wasserscheiden-Transformation rekonstruiert wird. Die durch h
zu vergleichenden Minima liegen also in einer Zelle und ihr Abstand ist viel klei-
ner als die mittlere Sehnenléinge [ oder die mittlere Breite b. Deswegen wird die
mittlere Sehnenlédnge [ zur Schitzung des Parameters h weiter verkleinert.

Zusétzlich miissen bei der Schétzung von h noch weitere Schritte in der h-
Minima-Transformation beachtet werden. Die Glattung mit dem Parameter h
wird nach der Euklidischen Distanztransformation (Def. 3.6) des binarisierten
Bilds und einem Spread des EDT-Bilds angewendet. Das heifit, das Intervall der
Grauwertverteilung wird durch den Spread verdndert. Diese Anpassung muss so-
mit auch der Wert der mittleren Sehnenléinge aus dem Binérbild vollziehen, um
den Parameter h fiir die h-Minima-Transformation nach dem Spread schitzen zu

konnen.

Betrachten wir nun unsere Schaumproben und schitzen den Parameter h fiir
unsere Klasse von Schaumen.

Fiir die Schaumproben RIST RC110, WIND-F RC50, WIND RC100 (1) und
WIND RC100 (2) wurde die optimale Zellrekonstruktion mithilfe einer h-Minima-
Transformation erreicht. Diese vier Schiume dienen als Ausgangsbasis, um die
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automatische Zellrekonstruktion zu entwickeln. Abbildung 4.8 zeigt die optimalen

Binarisierungen dieser Schaumproben.

&x :
] R
e BN
A, v

(a) RIST RC110 (b) WIND-F RC50 (c) WIND RC100 (1) (d) WIND RC100 (2)

Abbildung 4.8: Optimale Binarisierungen fiir die Entwicklung der automatischen Zellrekon-
struktion

Fiir jeden der vier Schdume bestimmen wir die mittlere Sehnenlénge [ von E¢
aus den FieldFeatures des Binérbilds wie z.B. in Abb. 4.9 (a). Aulerdem wird der
groBte Wert maxgpr im Grauwertbild der EDT des Binérbilds (beispielsweise in
Abb. 4.9 (b)) benétigt. Der maximale Spread-Wert maxgpread ist bereits festgelegt
durch die gewiinschte Anzahl der Bits im Spread-Bild, iiblicherweise werden 8 Bit
gewihlt und es folgt maxgpread = 255.

() (b)

Abbildung 4.9: (a) invertiertes optimales Binirbild mit Z¢ im Vordergrund und (b) EDT des
optimalen Binérbilds (Abb. 4.8(b)) der Schaumprobe WIND-F RC50, GroBe: 360x360 Pixel

Die an die Anderung im Spread angepasste mittlere Sehnenlénge [ berechnen

wir folgendermaflen aus der mittleren Sehnenlédnge L:
Z: l: maXgspread ‘

maxgpT

Anhand der vier hier betrachteten Schaumproben zeigt sich, dass der optimale
Parameterwert der h-Minima-Transformation ungefihr 1,6% der an den Spread
angepassten mittleren Sehnenlénge [ entspricht. Fiir den zu schétzenden Para-
meter h gilt also:

h=0,016-1.

Wir verwenden diesen Parameterwert fiir das in MAVI enthaltene Plug-In zur
h-Minima-Transformation. Dieses Plug-In fithrt die benétigten Schritte automa-
tisch aus, d.h. die EDT des Binérbilds, den Spread, die eigentliche A-Minima-
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Transformation, die Wasserscheiden-Transformation und die Maskierung des Was-
serscheidenbilds mit dem invertierten Bin&rbild.

Abbildung 4.10 zeigt die Ergebnisse der automatischen Zellrekonstruktion fiir
alle vorgestellten Schaumproben. Die Unterschiede dieser Zellrekonstruktionen
zur den optimalen Zellrekonstruktionen werden in Abschnitt 5.1.2 genauer un-
tersucht.
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(a) RIST RC51

(e) WIND-F RC100 (1) (f) WIND-F RC100 (2)  (g) WIND RC100 (1) (h) WIND RC100 (2)

Abbildung 4.10: Automatische Zellrekonstruktionen, aufbauend auf der optimalen Binarisie-
rung der CT-Aufnahmen der Schaumproben

Die automatische Zellrekonstruktion erfolgt zusammengefasst in nachstehen-
der Weise. Abbildung 4.11 zeigt beispielhaft die zu den verschiedenen Schritten
gehorenden Bilder einer Schaumprobe.

Input: Binarbild

Schritt 1: Bestimmen der mittleren Sehnenldnge [ von EC aus den
FieldFeatures

Schritt 2:  EDT und Bestimmung des grofiten Werts im EDT-Bild
mMaxgpT

Festlegung des maximalen Spread-Wertes: maxgpread = 255
Schritt 3:  Berechnung des Parameters h

h=0,016-]. —2XSpread
MAaXEDT

Schritt 4: Plug-In zur h-Minima-Transformation mit h als Parameter-
wert
Output:  Zellrekonstruktion
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N L AN
(a) Input (b) Schritt 1 (¢) Schritt 2 (d) Output

Abbildung 4.11: Automatische Zellrekonstruktion der Schaumprobe WIND RC100 (2) mit
dem optimalen Binérbild als Input, Grofle: 360x360 Pixel

Betrachten wir die automatische Zellrekonstruktion nun noch einmal genauer.
In den Schritten 1 — 3 wird der Parameter h fiir die A-Minima-Transformation
berechnet. Da in den meisten Féllen ein linearer 8-Bit Spread dabei angewendet
wird, ist maxgpread = 255.

Fiir den Wert von h folgt:

h=0,006- 1. D Seread _y g L
MaxgpT MaxgpT

Somit ist & ungefihr viermal so grofi wie das Verhiltnis zwischen mittlerer
Sehnenléinge I und maximalem Wert im EDT-Bild maxgpT. Die vierfache Grofle
hat sich fiir unsere Klasse von Schdumen als geeignete Richtlinie erwiesen.

[ und maxgpt sind korreliert. Wenn ] grofler wird, dann steigt bei geschlossen-
zelligen Schdumen auch maxgpt. Wenn nédmlich die mittlere Sehnenlénge grofier
ist, bedeutet dies, dass die Zellwénde weiter auseinander liegen. Somit werden
auch im EDT-Bild grolere Werte angenommen. Umgekehrt gilt dies genauso.

Ist [ > maxgpr, liegt dies daran, dass im Wandsystem Stiicke fehlen. Dadurch
vergrofert sich die mittlere Sehnenlidnge, da léngere Sehnen in der Verteilung
enthalten sind. Der maximale Wert der EDT wird kaum beeinflusst, da bei der
EDT der minimale Abstand zum Wandsystem gesucht wird und das Fehlen eines
Wandstiickes diesen nur geringfiigig vergréflert.

Wenn gilt [ < maxgpT, S0 ist dies dadurch erklédrbar, dass in der Schaumprobe
eine bzw. wenige Zellen enthalten sind, die ein deutlich gréfleres Volumen aufwei-
sen als die iibrigen Zellen. So ist der maximale EDT-Wert vergleichsweise grof3,
die mittlere Sehnenlénge wird allerdings kaum beeinflusst, da bei ihrer Berech-
nung das arithmetische Mittel betrachtet wird. Auflerdem konnen auch Artefakte
des Wandsystems dazu fithren, dass die mittlere Sehnenlénge abnimmt wihrend
der maximale EDT-Wert nicht betroffen ist.

Bei unserer Klasse von Schdumen und den CT-Aufnahmen tritt der erste Fall,
[ > maxgpr, hiufig auf, da das Wandsystem nicht vollstindig aus der CT-
Aufnahme rekonstruiert werden kann. Des Weiteren kénnen sich die Effekte aber
auch ausgleichen, wenn also z.B. Wandstiicke fehlen und Artefakte vorhanden
sind, und so das Verhéltnis der beiden kaum beeinflusst wird. Somit wird auch
hier die spezifische Betrachtung jeder Schaumprobe beachtet und Anderungen im
Binérbild wirken sich auf die Wahl des Parameters h aus.
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Eine Einschriankung der hA-Minima-Transformation ist, dass der Wert des Pa-
rameters h ganzzahlig sein muss. In Abschnitt 5.1.4 werden wir dies genauer
untersuchen.

4.3 Automatische Zellrekonstruktion der Schaumpro-
ben
Wir wenden nun die automatische Zellrekonstruktion vollstdndig auf alle in 4.1

vorgestellten Schaumproben an. Abbildung 4.12 zeigt die Ergebnisse und zum
Vergleich die CT-Aufnahmen der Schaumproben.

(a) RIST RC51 (b) RIST RC71

(e) WIND-F RC100 (1) (f) WIND-F RC100 (2)

() WIND RC100 (1) (h) WIND RC100 (2)

Abbildung 4.12: CT-Aufnahmen und zugehorige automatische Zellrekonstruktionen der
Schaumproben
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Abbildung 4.12 zeigt beispielhaft, dass die automatische Zellrekonstruktion die
Zellen der Schaumproben zum Grofiteil richtig rekonstruiert. Allerdings sind in
den Zellrekonstruktionen auch Fehlsegmentierungen zu erkennen, beispielsweise
bei der Schaumprobe RIST RC71 (rot eingefirbte Zellen in 4.12 (b)). In Abschnitt
5.1.3 werden wir die automatische Zellrekonstruktion genauer evaluieren.



5 Diskussion der automatischen
Zellrekonstruktion

5.1 Evaluierung

Wir stellen nun die Ergebnisse der automatischen Zellrekonstruktion aus Ab-
schnitt 4.3 schrittweise den optimalen Zellrekonstruktionen aus Abschnitt 4.1

gegeniiber.

5.1.1 Binarisierung

Wir vergleichen fiir alle acht Schaumproben das Binérbild aus der automatischen
Methode mit dem optimalen Binérbild. Es ist zu untersuchen, ob die Automati-
sierung ein sich nahe am optimalen Binérbild befindendes Ergebnis liefert.

Dafiir betrachten wir den Volumenanteil des Wandsystems am Gesamtvolumen
im optimalen und im automatischen Fall in Tabelle 5.1. Der Volumenanteil ent-
spricht der Volumendichte aus den FieldFeatures des Wandsystems, die in MAVI
berechnet werden.

[ Schaumprobe | optimal | automatisch [ relativer Fehler |
RIST RC51 7,97% 8,29% 0,32%
RIST RC71 8,48% 5,91% 2,57%
RIST RC110 9,57% 10, 88% 1,31%
WIND-F RC50 6,90% 5,36% 1,54%
WIND-F RC100 (1) 9,63% 8,13% 1,50%
WIND-F RC100 (2) | 9,83% 9,56% 0.27%
WIND RC100 (1) 8, 17% 8, 12% 0,05%
WIND RC100 (2) 8,04% 7,63% 0,41%

Tabelle 5.1: Volumenanteil des Wandsystems im optimalen und im automatisch erzeugten
Binérbild

Der Unterschied des Volumenanteils des Wandsystems am Binérbild ist fast
immer kleiner als 1,60%, also sehr gering. Bei der Schaumprobe RIST RC71 ist
der Unterschied mit 2,57% deutlich groBer. Wie bei der Anpassung der Methode
schon erwahnt, weicht das automatisch erzeugte Binérbild dieser Schaumprobe
deutlich vom optimalen Bin&rbild ab, da im automatisch erzeugten Binérbild
eindeutige Fehler enthalten sind. Die Schaumprobe RIST RC71 betrachten wir
spater genauer.
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Tabelle 5.1 zeigt, dass es keine unerwartet groflen Abweichungen des Volu-
menanteils des Wandsystems am Binérbild gibt. Allerdings wird die Genauigkeit
der Binarisierung damit nicht gut genug bewertet, es konnte z.B. ein vergleich-
bar grofler, aber komplett falscher Teil in der Automatisierung als Wandsystem
dargestellt worden sein.

Um dies zu untersuchen, betrachten wir das Differenzbild der Binérbilder fiir
jede Schaumprobe. Im Differenzbild werden alle Pixel dargestellt, die sich in
den beiden Binérbildern unterscheiden. Abbildung 5.1 zeigt zum Vergleich das
optimale Binérbild, das automatisch erzeugte Bin&rbild und das Differenzbild
der beiden Bilder fiir eine beispielhafte Schaumprobe. Die tibrigen Schaumproben
verhalten sich vergleichbar.
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(a) optimales Binédrbild  (b) automatisch erzeug- (¢) Differenzbild
tes Binédrbild

Abbildung 5.1: Vergleich der Binérbilder fiir die Schaumprobe RIST RC110, Grofle: 360x 360
Pixel

Durch den Vergleich der 3D-Volumenbilder der Binérbilder und dem entspre-
chenden Differenzbild fiir eine Schaumprobe bestétigt sich, dass kein komplett
falsches Wandsystem bei der automatischen Methode erzeugt wird. Abbildung
5.1 zeigt dafiir beispielhafte 2D-Schnitte aus den Volumenbildern einer Schaum-
probe. Die Unterschiede kommen hier meist dadurch zustande, dass die Zellwénde
im automatisch erzeugten Binirbild etwas dicker bzw. diinner abgebildet werden
als im optimalen Binérbild. Dies hat auf die Rekonstruktion der Zellen allerdings
kaum Einfluss, solange die Zellwand vorhanden ist. Die geometrischen Eigen-
schaften der rekonstruierten Zellen und des Schaums &ndern sich dadurch aber
geringfiigig. In Kapitel 5.2 werden wir dies genauer aufgreifen.

Weitere Unterschiede kénnen durch Artefakte in den Binérbildern entstehen.
Es erweist sich als schwierig, die Artefakte im Differenzbild zu erkennen. Zum
einen ist es moglich, dass auch im optimalen Bin#rbild Artefakte enthalten sind.
Zum anderen ist durch die CT-Aufnahme des Schaums wie bereits beschrieben
das Wandsystem nicht komplett abgeschlossen. Dadurch wird auf dem Binérbild
nicht immer deutlich, ob ein Teil des identifizierten Wandsystems ein Artefakt
ist oder wirklich zum Wandsystem gehort. Dies ist meist nur durch den visuellen
Vergleich mit der CT-Aufnahme mdoglich, dort erkennt man die Zellwénde deut-
licher. Allerdings kann man dies nicht in die automatische Methode einbinden.

Insgesamt veranschaulicht Abbildung 5.1, dass die Unterschiede zwischen op-
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timalem und automatisch erzeugtem Binérbild gering sind. Wir erhalten somit
Binérbilder der Schaumproben, die den optimalen Binérbildern sehr nahe kom-
men und damit fiir die Zellrekonstruktion eine gute Grundlage bieten.

Betrachten wir nun das automatisch erzeugte Bin&rbild der Schaumprobe
RIST RCT71 nédher. Im Volumenbild des Binérbilds fallt auf, dass noch kleine
Hohlrdume im Wandsystem vorhanden sind. Einen beispielhaften 2D-Schnitt des
automatisch erzeugten Bin#rbilds zeigt Abbildung 5.2 (a).

=l Yol
?n! aas

(a) automatisch er- (b) nachbearbeitetes (c) optimales Bindrbild
zeugtes Binérbild automatisch erzeugtes
Binarbild

Abbildung 5.2: Hohlrdume im Wandsystem der Schaumprobe RIST RC71, Grofie: 230x200
Pixel

Diese Hohlrdume erkliren die hohe Abnahme des Volumenanteils um 2,57%
gegeniiber dem optimalen Binérbild (Abb. 5.2 (¢)), da die Hohlrdume in diesem
geschlossen sind.

Betrachten wir nun, warum die automatische Binarisierung diese Hohlrdume
nicht erkannt hat. Der Structure-Model-Index (SMI, Def. 2.5) in Schritt 5 der au-
tomatischen Binarisierung ist grofler als 0, obwohl das Wandsystem Hohlrdume
enthélt. Das heift, die Schliefung mit der approximierten Kugel wird nicht durch-
gefithrt, obwohl sie bei dieser Schaumprobe notwendig ist. Der Test mit dem
SMI versagt hier also. Die negativen Kriimmungseffekte durch die Hohlrdume im
Wandsystem werden hier durch positive Kriimmungseffekte abgefangen. Die po-
sitiven Kriitmmungseffekte entstehen dadurch, dass das Wandsystem sehr pords
ist und so positive Kriimmungen erzeugt werden. In Abb. 5.2 (a) ist die Porositét
des Wandsystems beispielsweise im unteren rechten Teil zu erkennen.

Wendet man die automatische Zellrekonstruktion bei RIST RC71 auf dieses
automatisch erzeugte Binérbild an, werden bei der Zellrekonstruktion Fehler ent-
stehen, ndmlich kleine Zellen im Wandsystem. Dies werden wir in Abschnitt 5.1.3
bei der Auswertung der gesamten automatischen Zellrekonstruktion beobachten
und beurteilen. Es ist dann aber moglich die Fehler in der Zellrekonstruktion
nachtraglich abzufangen.

Um das Binérbild zu verbessern, fithren wir eine morphologische Schliefung
mit einer approximierten Kugel des Durchmessers 11 als strukturierendes Ele-
ment durch. Der Volumenanteil im so nachbearbeiteten automatisch erzeugten
Binérbild betriagt dann 6,68% und liegt niher am Wert des optimalen Binérbilds
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(8,48%). In Abbildung 5.2 (b) ist zu erkennen, dass die Hohlriume nun geschlos-
sen sind. Das Wandsystem wird durch die weitere morphologische Schliefung
kaum verdickt. Somit erhalten wir mithilfe einer Nachbearbeitung auch fiir diese
Schaumprobe ein Binérbild, das nahe am optimalen Binérbild liegt.

Insgesamt zeigt sich also, dass die automatische Binarisierung in fast allen
Fallen ein gutes Binérbild erzeugt, das vom optimalen Binérbild kaum abweicht.
Kleine Abweichungen sind zugunsten der Automatisierung in Kauf zu nehmen.
Diese Abweichungen werden wir in Abschnitt 5.2 ndher untersuchen und damit

die Automatisierung zusétzlich bewerten.

5.1.2 Zellrekonstruktion

Um die alleinige Auswirkung der eigentlichen automatischen Zellrekonstruktion
besser bewerten zu konnen, betrachten wir ihre Anwendung auf die optimalen
Binérbilder der Schaumproben, also die Ergebnisse aus Abschnitt 4.2.2. Diese
vergleichen wir mit den optimalen Zellrekonstruktionen.

Wir betrachten zunéichst die Anzahl der rekonstruierten Zellen in den optima-
len und automatischen Zellrekonstruktionen der Schaumproben in Tabelle 5.2.
Dabei beschrianken wir uns auf die Zellen im Minussample des Bilds, da die Rand-
zellen bei der Modellierung des Schaums keine Rolle spielen, vergleiche Abschnitt
3.3. Den relativen Unterschied der Schaumproben messen wir anhand der Anzahl
der rekonstruierten Zellen in der optimalen Zellrekonstruktion.

[ Schaumprobe | optimal | automatisch [ relativer Unterschied |
RIST RC51 387 381 —1,55%
RIST RC71 2.172 2.182 +0,46%
RIST RC110 1.011 1.067 +5,54%
WIND-F RC50 521 521 0%
WIND-F RC100 (1) 995 999 +0,40%
WIND-F RC100 (2) |  1.811 1.913 +5,63%
WIND RC100 (1) 53 53 0%
WIND RC100 (2) 126 126 0%

Tabelle 5.2: Anzahl rekonstruierter Zellen im Minussample und relativer Unterschied

Relativ gesehen sind die Verdnderungen in der Tabelle sehr gering, die Diffe-
renz liegt zwischen 0% und 6% der Zellen in der optimalen Zellrekonstruktion. Die
automatischen Zellrekonstruktionen der Schaumproben WIND-F RC50, WIND
RC100 (1) und WIND RC100 (2) stimmen mit der optimalen Zellrekonstruktion
genau iiberein, da derselbe Parameter in der hA-Minima-Transformation verwendet
wurde. Diese Schaumproben wurden u.a. zur Anpassung der Methode verwendet.
Daher liefert die automatische Methode genau die optimale Zellrekonstruktion
und ein Vergleich ist nicht weiter notwendig.
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Beim relativen Unterschied in Tabelle 5.2 ist zu beachten, dass es auch Unter-
schiede durch das Bilden des Minussample geben kann. Das Minussample wird fiir
die automatische und die optimale Zellrekonstruktion einzeln gebildet. Dadurch
kann die Zellanzahl der beiden unterschiedlich sein, wenn in einem Minussam-
ple eine Zelle enthalten ist, die im anderen Minussample entfernt wurde. Diese
Differenz ist dann nicht durch eine fehlsegmentierte Zelle entstanden.

Die Zellen, die im Minussample der optimalen Zellrekonstruktion liegen, aber
nicht im Minussample der automatischen Zellrekonstruktion bzw. umgekehrt, be-
trachten wir nicht weiter. Tabelle 5.3 zeigt die Anzahl der rekonstruierten Zellen,

die aus diesem ,,gemeinsamen® Minussample resultieren.

[ Schaumprobe | optimal | automatisch [ relativer Unterschied ]
RIST RC51 384 381 —0,78%
RIST RC71 2.170 2.181 +0,51%
RIST RC110 1.011 1.036 +2,47%
WIND-F RC100 (1) 995 999 +0, 40%
WIND-F RC100 (2) 1.799 1.882 +4,61%

Tabelle 5.3: Anzahl rekonstruierter Zellen im gemeinsamen Minussample und relativer Unter-
schied

Im Vergleich zu Tabelle 5.2 ist der relative Unterschied fiir fast alle Schaumpro-
ben gesunken bzw. gleich geblieben. Allerdings gibt Tabelle 5.3 keine Auskiinfte
dariiber, wodurch die Differenz zustande kommt und welche AusmaBe die Ander-
ungen in der Zellrekonstruktion haben, d.h. ob z.B. volumenmifig kleine oder
grof3e Zellen betroffen sind.

Betrachten wir die Effekte durch Untersegmentierungen und Ubersegmentier-
ungen in der automatischen Zellrekonstruktion gegeniiber der optimalen Zell-
rekonstruktion genauer. In der Differenz der Anzahl der rekonstruierten Zellen
heben sie sich zum Teil auf. Somit gibt der relative Unterschied in Tabelle 5.3
nicht die wahre Anzahl an Unterschieden von Zellen der Zellrekonstruktionen
wieder.

Wir vergleichen daher im Weiteren die Labels der einzelnen Zellen in den ver-
schiedenen Zellrekonstruktionen der Schaumproben miteinander, um alle Unter-
schiede zu erhalten. Fiir den Vergleich der einzelnen Labels wird die am Fraun-
hofer ITWM entwickelte Software ToollP [FI12] benutzt. Wir vergleichen jedes
Pixel in der optimalen mit dem entsprechenden Pixel in der automatischen Zell-
rekonstruktion und betrachten die Zugehdrigkeit zu den jeweiligen Labels. Dann
wird iiberpriift, ob sich zwei Labels aus den beiden Zellrekonstruktionen ent-
sprechen oder eines nur eine Teilmenge des anderen Label bildet. Damit ist zu
erkennen, ob es in der automatischen Zellrekonstruktion Ubersegmentierungen
bzw. Untersegmentierungen gegeniiber der optimalen Zellrekonstruktion gibt.

Tabelle 5.4 zeigt die Ergebnisse der Auswertungen fiir die Schaumproben.
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Schaumprobe Anzahl der wunter- | Anzahl der iiber- | gesamter relativer
segmentierten Zellen | segmentierten Zellen | Unterschied

RIST RC51 15 12 6,98%

RIST RCT71 21 34 2,53%

RIST RC110 0 25 2,47%

WIND-F RC100 (1) 1 5 0,60%

WIND-F RC100 (2) 23 111 7,45%

Tabelle 5.4: Anzahl der fehlsegmentierten Zellen und relativer Unterschied verursacht durch
alle Fehlsegmentierungen

Die vierte Spalte der Tabelle 5.4 zeigt die relativen Unterschiede verursacht
durch alle Fehlsegmentierungen in der automatischen Zellrekonstruktion gemes-
sen an der Zellanzahl in der optimalen Zellrekonstruktion. Hier ist nun zu erken-
nen, dass der Fehler fast immer gewachsen ist, auf bis zu 7, 45%, d.h. vorher haben
sich die Effekte durch Uber- und Untersegmentierungen zum Teil ausgeglichen.

Die Tabelle zeigt auBerdem, dass sowohl Uber- als auch Untersegmentierungen
in den automatischen Zellrekonstruktionen gegeniiber den optimalen Zellrekon-
struktionen vorhanden sind. Dies bedeutet, dass es keinen methodischen Fehler
in der automatischen Zellrekonstruktion gibt, der eine Uber- oder Untersegmen-
tierung auslosen wiirde. Bei der Schaumprobe RIST RC110 ist dies nicht der Fall,
es sind nur Ubersegmentierungen vorhanden. Dies resultiert daraus, dass in der
optimalen Zellrekonstruktion die A-Minima-Transformation verwendet wurde, al-
lerdings mit einem groferen Parameterwert als bei der automatischen Methode.
FEin geringerer Wert des Parameters h fithrt dazu, dass mehr Zellen rekonstruiert
werden.

Betrachten wir nun das Volumen der Zellen in der optimalen Zellrekonstruk-
tion, die in der automatischen Zellrekonstruktion fehlsegmentiert sind. Die Zell-
volumina befinden sich verteilt in der gesamten Spanne des Zellvolumens der
optimalen Zellrekonstruktion der Schaumprobe. Abbildung 5.3 verdeutlicht dies.
Darin sind die iibersegmentierten Zellen mit rot und die untersegmentierten Zel-
len mit schwarz im Histogramm der Zellvolumina gekennzeichnet.

Es war zu erwarten, dass sowohl volumenméflig grofie als auch kleine Zellen von
den Fehlern betroffen sind. Bei den automatischen Zellrekonstruktionen treten
sowohl Ubersegmentierungen als auch Untersegmentierungen auf. Dabei kommt
eine Ubersegmentierung mit hoherer Wahrscheinlichkeit bei grofen Zellen vor,
von der Untersegmentierung sind meist kleinere Zelle betroffen. Zur Genauigkeit
der Zellrekonstruktion ist es notwendig die Anzahl der Fehlsegmentierungen zu
minimieren. Bei der Anpassung des Mosaiks als Modell der Schaumprobe werden
die Mittelwerte und Varianzen einiger geometrischer Eigenschaften der Zellen
benétigt (siche 3.3). Die Fehler durch Uber- und Untersegmentierungen kénnen
sich bei der Berechnung der Mittelwerte ausgleichen, allerdings wirken sie sich auf
die Varianzen deutlicher aus. Dies wird beispielhaft in Abschnitt 5.2 untersucht.

Es ist schwierig alle Fehlsegmentierungen in einer automatischen Methode zu



5.1. Evaluierung 49

2
I

150 200
I I

00
I

il :'HHWHHW n]

r T T T T 1 r T T T T T 1 r T T T T 1
000 001 00z 003 004 005 006 007 000 0o 002 003 004 005 006 0.000 0.005 0.010 0.015 0.020 0.025

(a) RIST RC51 (b) RIST RC71 (c) RIST RC110
- F 1 . | o TIH T
D‘BD BIDZ 0‘04 D‘DE D‘DE\ ﬂlﬂﬂ D‘ﬂi BIDZ ﬂ‘ﬂﬁ D‘Dd D‘BE D‘DE
(d) WIND-F RC100 (1) (e) WIND-F RC100 (2)

Abbildung 5.3: Histogramme der Zellvolumina (in mm3) der optimalen Zellrekonstruktio-
nen (blau gefiillt) mit in der automatischen Methode iiber- (rot) bzw. untersegmentierten
(schwarz) Zellen

verhindern. Fin weiterer Schritt wire nun diese Fehlsegmentierungen automa-
tisch, d.h. auch ohne Kenntnis der optimalen Zellrekonstruktion, zu erkennen
und sie dann durch eine Nachbearbeitung zu beheben. In Kapitel 6 wird ndher
darauf eingegangen.

Da die Fehleranzahl mit Werten von meist deutlich unter 7,45% gering ist,
schliefflen wir daraus, dass die automatische Zellrekonstruktion fiir eine Schaum-
probe eine gute Zellrekonstruktion liefert. Darauf aufbauend kann dann das Mo-
dell des Schaums angepasst werden. Abbildung 5.4 verdeutlicht, dass sich die
Histogramme der Zellvolumina zwischen optimaler und automatischer Methode
kaum unterscheiden.

Fiir die automatischen Zellrekonstruktionen der Schaumproben WIND-F RC50,
WIND RC100 (1) und (2) gilt aufgrund der Wahl der Methode, dass die auto-
matische Zellrekonstruktion ein optimales Zellrekonstruktionsergebnis liefert.

Zusammenfassend zeigt sich fiir die automatische Zellrekonstruktion aufbauend
auf dem optimalen Binérbild folgendes: Es wird zwar nicht in allen Fallen die
optimale Losung geliefert, allerdings ist die Abweichung gering und ist im Rahmen
der Automatisierung tolerierbar.
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Abbildung 5.4: Histogramme zum Vergleich der Zellvolumina (in mm®) fiir die optimale Zell-
rekonstruktion (blau gefiillt) und die automatische Zellrekonstruktion (schwarz umrandet)

5.1.3 Binarisierung und Zellrekonstruktion

In Kapitel 4.3 haben wir die automatische Zellrekonstruktion vollstandig fiir al-
le gegebenen Schaumproben ausgefiihrt. Betrachten wir nun die Ergebnisse im
Vergleich zu den optimalen Zellrekonstruktionen. Es ist zu erwarten, dass die Er-
gebnisse schlechter sind als im vorangegangen Abschnitt, da sich nun die Auswir-
kungen der automatischen Binarisierung, die im Allgemeinen nicht ganz optimal
ist, weiter auf die Rekonstruktion der Zellen auswirkt und der Fehler so grofier
sein kann.

Betrachten wir zundchst wieder die Anzahl der rekonstruierten Zellen der opti-
malen und automatischen Zellrekonstruktion in Tabelle 5.5. Diesmal bestimmen
wir direkt den relativen Unterschied im gemeinsamen Minussample. Wie im vor-
angegangen Teil bereinigen wir also die Zellanzahl von optimaler und automa-
tischer Zellrekonstruktion um die Unterschiede, die durch das jeweilige Minus-
sampling entstehen.

Bei der Zellrekonstruktion der Schaumprobe WIND RC100 (1) sind keine Feh-
ler aufgetreten, d.h. die automatische Methode hat die optimale Zellrekonstruk-
tion geliefert. Bei den anderen Schiumen sind die Fehlerraten mit bis zu 10, 23%

grofler als im vorangegangen Abschnitt.
Die Schaumprobe RIST RCT71 stellt, wie schon in Abschnitt 5.1.1, einen Son-
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[ Schaumprobe | optimal | automatisch [ relativer Unterschied ]
RIST RC51 386 407 +5, 44%
RIST RC71 2.172 2.950 +35,82%
RIST RC110 1.011 1.063 +5.14%
WIND-F RC50 518 465 —10.23%
WIND-F RC100 (1) 993 986 —0.70%
WIND-F RC100 (2) |  1.802 1.693 6.05%
WIND RC100 (1) 53 53 0%
WIND RC100 (2) 125 118 —5.60%

Tabelle 5.5: Anzahl rekonstruierter Zellen im gemeinsamen Minussample und relativer Unter-
schied

derfall dar. Wir wenden uns dieser spéter genauer zu.

Betrachten wir nun fiir die iibrigen Schaumproben alle Fehler, die durch Unter-
bzw. Ubersegmentierungen in der automatischen Zellrekonstruktion gegeniiber
der optimalen Zellrekonstruktion entstanden sind. Tabelle 5.6 zeigt die Unter-
schiede, die wie in Abschnitt 5.1.2 bestimmt wurden.

Schaumprobe Anzahl der Unter- | Anzahl der Uber- | gesamter relativer
segmentierungen segmentierungen Unterschied
RIST RC51 5 27 8,29%
RIST RC110 18 71 8,80%
WIND-F RC50 (1) 59 5 12,36%
WIND-F RC100 (1) 10 3 1,31%
WIND-F RC100 (2) 153 38 10,60%
WIND RC100 (1) 0 0 0%
WIND RC100 (2) 7 0 5,60%

Tabelle 5.6: Anzahl der Fehlsegmentierungen und relativer Unterschied verursacht durch alle
Fehlsegmentierungen

Der relative Unterschied, also der Anteil der fehlsegmentierten Zellen in der
automatischen Zellrekonstruktion, liegt bei fast allen Schaumproben zwischen
5% und 12,5%. Die automatische Zellrekonstruktion weicht somit deutlicher von
der optimalen Zellrekonstruktion ab als im vorangegangenen Abschnitt. Es wire
also hier noch wichtiger, die Fehlsegmentierungen durch eine Nachbearbeitung zu
beheben.

Betrachten wir die Volumina der in der automatischen Zellrekonstruktion fehl-
segmentierten Zellen. Es zeigt sich erneut, dass sich die Zellen innerhalb der
gesamten Spanne der Zellvolumina der optimalen Zellrekonstruktion befinden,
siehe Abbildung 5.5. Es sind also grofle und kleine Zellen von einer Fehlsegmen-
tierung in der automatischen Zellrekonstruktion betroffen.

Die Histogramme der Zellvolumina von optimaler und automatischer Zellrekon-
struktion unterscheiden sich, wie erwartet, hier starker als im vorangegangenen
Abschnitt, sieche Abbildung 5.6. In Abschnitt 5.2 werden wir die Auswirkung auf
die Mittelwerte und Varianzen der geometrischen Eigenschaften einer néheren

Betrachtung unterziehen.
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Abbildung 5.5: Histogramme der Zellvolumina (in mm?®) der optimalen Zellrekonstruktio-
nen (blau gefiillt) mit in der automatischen Methode iiber- (rot) bzw. untersegmentierten
(schwarz) Zellen
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Es zeigt sich hier erneut, dass die Behebung der Fehlsegmentierungen notwen-
dig ist, um eine genaue Zellrekonstruktion zu erhalten. Allerdings ist zu beachten,
dass eine genaue Zellrekonstruktion fiir die Anpassung des Modells nicht unbe-
dingt notwendig ist (vergleiche Abschnitt 5.2).

Wenden wir uns nun der automatischen Zellrekonstruktion der Schaumprobe
RIST RC71 zu. Laut Tabelle 5.5 wurden bei der automatischen Zellrekonstruktion
35,82% mehr Zellen rekonstruiert als bei der optimalen Zellrekonstruktion. Dazu
betrachten wir das Histogramm der Zellvolumina im Vergleich mit der optimalen
Zellrekonstruktion, siehe Abbildung 5.7 (a).
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Abbildung 5.7: Histogramm der Zellvolumina (in mm3) fiir die optimale Zellrekonstruktion
(blau gefiillt) und die automatische Zellrekonstruktion (schwarz umrandet) von RIST RC71

Es fallt auf, dass der Unterschied in der Zellanzahl der beiden Zellrekon-
struktionen darauf zuriickzufiihren ist, dass in der automatischen Methode fiir
die Schaumprobe RIST RCT71 iiber 820 Zellen mit einem Volumen kleiner als
le~® mm? mehr rekonstruiert wurden. Diese Zellen liegen innerhalb des Wand-
systems und fiillen dessen Hohlrdume aus, vergleiche dazu Abbildung 5.2 (a).
Also sind es eigentlich keine Zellen des Schaums. Die Fehlrekonstruktionen ba-
sieren auf einem Fehler in der automatischen Methode zur Binarisierung, vgl.
5.1.1, und nicht in der eigentlichen Zellrekonstruktion. Betrachtet man die ver-
bliebenen Zellen in der automatischen Zellrekonstruktion, liegt die Differenz in
der Zellanzahl nur noch bei 3,68% der Zellen in der optimalen Zellrekonstruktion
und ist somit sogar kleiner als bei fast allen anderen Schaumproben. Der Plot
des resultierenden Histogramms ist in Abbildung 5.7 (b) zu sehen.

Um den Fehler zu beheben, gibt es nun zwei Moglichkeiten. Zum einen kann
man bei der Berechnung der geometrischen Eigenschaften der Abbildung des
Schaums die Zellen, die im Wandsystem liegen, ausschliefen. Sie zeichnen sich
durch Zellvolumina aus, die kleiner als die Volumenschranke von le™® mm? sind.
Zum anderen kann man das Binérbild anpassen und die automatische Zellrekon-
struktion mit dem angepassten Binérbild fortfithren.

Im ersten Fall ist folgendes zu beachten: Die iibrigen Zellen sind zwar richtig
rekonstruiert und die geometrischen Eigenschaften der Zellen konnen unter Aus-
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schluss der Zellen, die sich unterhalb der Volumenschranke befinden, zutreffend
berechnet werden. Allerdings kann das Wandsystem nicht untersucht werden, da
es fehlerhaft ist.

Um das Binérbild fiir die zweite Moglichkeit anzupassen, wurde eine mor-
phologische Schlieung mit einer approximierten Kugel des Durchmessers 11 als
strukturierendes Element angewendet und so die verbliebenen Hohlrdume im
Wandsystem geschlossen (siehe 5.1.1). Die Zellanzahl in der angepassten auto-
matischen Zellrekonstruktion betréigt 2.142, dies ist ein relativer Unterschied von
nur noch 1, 38% zur optimalen Zellrekonstruktion. Rechnet man den Effekt durch
Verinderungen im Minussample heraus, betrigt der Unterschied nur noch 1, 29%.
Die wahren Anderungen durch Uber- und Untersegmentierungen liegen bei 4, 24%
und sind somit gering. In Abbildung 5.8 (a) sehen wir die in der angepassten
automatischen Zellrekonstruktion fehlsegmentierten Zellen in der Verteilung der
Zellvolumina der optimalen Zellrekonstruktion. Wie bei den anderen Schaumpro-
ben in Abb. 5.5 sind auch hier die betroffenen Zellen in der gesamten Breite der
Verteilung zu finden.

Den Vergleich der Verteilung der Zellvolumina von optimaler und angepasster
automatischer Zellrekonstruktion zeigt Abbildung 5.8 (b). Die Verteilungen sind
jetzt sehr dhnlich.

Die Anpassung der automatischen Zellrekonstruktion liefert also ein Ergebnis,
dass nahe an der optimalen Zellrekonstruktion liegt.
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Abbildung 5.8: Histogramme der Zellvolumina (in mm®) der optimalen Zellrekonstruktion
(blau gefiillt) mit eingezeichneten iiber- (rot) und untersegmentierten (schwarz) Zellen in der
automatischen Zellrekonstruktion in (a) und im Vergleich zur automatischen Zellrekonstrukti-
on (schwarz umrandet) in (b)

Die automatische Zellrekonstruktion der Schaumprobe RIST RC71 liefert zwar
eine falsche Zellrekonstruktion, allerdings wird dies bei den resultierenden Zellvo-
lumina deutlich. Der Nutzer wiirde in diesem Fall also erkennen, dass die Zellre-
konstruktion falsch ist. Die Zellrekonstruktion kann manuell ausgefiihrt werden,
wobei die genutzten Parameterwerte in der automatischen Zellrekonstruktion da-
bei zur Hilfe genommen und in den notwendigen Féllen angepasst werden kénnen.
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Insgesamt gesehen liefert die automatische Zellrekonstruktion meist kein opti-
males Ergebnis. Dennoch wird ein Ergebnis erzielt, das zugunsten der Automa-
tisierung vertretbar nah am optimalen liegt.

5.1.4 Vergleich abweichender Parameterwerte

Wir betrachten nun an drei Beispielen das Zellrekonstruktionsergebnis fiir je zwei
verschiedene Parameterwerte in der A-Minima-Transformation. Wir unterstellen
somit, dass in der automatischen Zellrekonstruktion ein anderer Wert berechnet
wurde, z.B. durch kleine Anderungen in der Binarisierung wie Artefakte oder
stiarkeres Rauschen.

Tabelle 5.7 zeigt die Schaumproben und die in der h-Minima-Transformation
verwendeten Parameterwerte sowie die ausgewéhlten Vergleichswerte. Abbildung
5.9 zeigt 2D-Schnitte der Zellrekonstruktionen. Zellen, die sich in den Rekon-
struktionen unterscheiden, sind rot eingefirbt.

‘ Schaumprobe ‘ genauer Wert von h ‘ gerundeter Wert von h ‘ Vergleichswert fiir h ‘
RIST RC51 5,34 5 6
WIND-F RC100 (2) 7,41 7 8
WIND RC100 (2) 5,58 6 5

Tabelle 5.7: Beispiele zur Uberpriifung der Stabilitéit der automatischen Zellrekonstruktion

(c) WIND RC100 (2), GréBe: 180x 180 Pixel

Abbildung 5.9: Zellrekonstruktionen mit gerundetem Wert (links) und Vergleichswert (rechts)

Zum einen untersuchen wir nun, wie weit die beiden Zellrekonstruktionen von-
einander abweichen, und zum anderen, welche ndher an der optimalen Zellrekon-
struktion liegt. Dazu betrachten wir die Anzahl aller Fehlsegmentierungen in der



56 5. Diskussion der automatischen Zellrekonstruktion

Zellrekonstruktion fiir den Vergleichswert von h gemessen an der Zellanzahl der
automatischen Zellrekonstruktion (gerundeter Wert von iL) bzw. an der Zellanzahl
der optimalen Zellrekonstruktion. Wir betrachten hier direkt das gemeinsame Mi-
nussample sowie alle Unter- und Ubersegmentierungen und gehen dabei genauso
vor wie in Abschnitt 5.1.2.

Tabelle 5.8 zeigt, dass die andere Wahl von h zu einer Zellrekonstruktion fithrt,
die um hochstens 2, 30% von der automatischen Zellrekonstruktion abweicht. Dies
zeigt, dass die automatische Zellrekonstruktion in der Parameterwahl von h stabil
ist, d.h. die resultierende Zellrekonstruktion dndert sich nur geringfiigig.

[ Schaumprobe | automatisch [ Vergleichswert | gesamter relativer Unterschied ]
RIST RC51 391 382 2,30%
WIND-F RC100 (2) 1.695 1.666 1,71%
WIND RC100 (2) 118 120 1,69%

Tabelle 5.8: Vergleich der Zellanzahlen der automatischen Zellrekonstruktion und der Zellre-
konstruktion fiir den Vergleichswert

Betrachten wir den gesamten relativen Unterschied der Zellrekonstruktion mit
dem Vergleichswert (Tabelle 5.9) bzw. der automatischen Zellrekonstruktion (Ta-
belle 5.6) zur optimalen Zellrekonstruktion: Bei den Schaumproben RIST RC51
und WIND RC100 (2) weicht die Zellrekonstruktion des Vergleichswerts weni-
ger stark von der optimalen Zellrekonstruktion ab. Somit wird fiir diese bei-
den Schaumproben ein schlechterer Parameterwert gewhlt, als moglich gewesen
wire. Fiir die Schaumprobe WIND-F RC100 (2) ist das Ergebnis der automa-
tischen Zellrekonstruktion allerdings ndher an der optimalen Zellrekonstruktion
als die des Vergleichswerts.

[ Schaumprobe | optimal [ Vergleichswert | gesamter relativer Unterschied |
RIST RC51 383 382 6,01%
WIND-F RC100 (2) 1.801 1.662 11, 38%
WIND RC100 (2) 125 120 4,00%

Tabelle 5.9: Vergleich der Zellanzahlen der optimalen Zellrekonstruktion und der Zellrekon-
struktion fiir den Vergleichswert

Bei der Berechnung von h haben wir die allgemein iiblichen Rundungsregeln
benutzt. Es stellt sich nun die Frage, ob in diesem Fall die Rundungsregel zur
Verbesserung der Parameterauswahl angepasst werden konnte. Betrachten wir die
drei Beispiele und den jeweils besseren der besprochenen Parameterwerte, so ist
festzustellen, dass fiir RIST RC51 eine Aufrundung und fiir WIND-F RC100 (2)
und WIND RC100 (2) eine Abrundung das bessere Zellrekonstruktionsergebnis
liefert. Anhand dieser Beispiele lisst sich nicht beurteilen, ob eine Anderung der
Rundungsregel bessere Ergebnisse erzielen wiirde. Dazu wire eine umfangreichere

Untersuchung notwendig.
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5.2 Ergebnisse fiir Modellanpassung

Nun betrachten wir die Ergebnisse der Zellrekonstruktion der PMI-Hartschaum-
proben, die fiir die Anpassung des Modells benotigt werden.

Wir vergleichen fiir die optimale und die automatische Zellrekonstruktion aus
Kapitel 4.3 die Werte der dafiir notwendigen geometrischen Eigenschaften. Nach
Abschnitt 3.3 sind dies die Mittelwerte und Varianzen des Zellvolumens V', der
Zelloberfliche S, der Zellbreite b und der Anzahl an Seiten pro Zelle f aus dem
Minussample der Zellrekonstruktion. Wir berechnen hier nur die Mittelwerte und
Varianzen von V', S und b, da diese direkt durch die ObjectFeatures in MAVI ge-
geben sind. Tabelle 5.10 zeigt die Ergebnisse beispielhaft fiir drei Schaumproben.

| Zellrekonstruktion der Schaumprobe | V (mm®) S (mm”) b (mm) |
RIST RC51 - optimal

Mittelwert 0,0192 0,3890 0,3573
Varianz | 0,00014 0,02425  0,00494

RIST RC51 - automatisch
Mittelwert 0,0185 0,3867 0,3548
Varianz 0,00013 0,02417  0,00490

WIND-F RC50 - optimal
Mittelwert 0,0437 0,6874 0,4712

Varianz | 0,00053 0,05561  0,00610

WIND-F RC50 - automatisch
Mittelwert 0,0450 0,7079 0,4792

Varianz | 0,00057 0,05888  0,00619

WIND-F RC100 (1) - optimal
Mittelwert 0,0185 0,3602 0,3422

Varianz | 0,00015 0,02184  0,00466

WIND-F RC100 (1) - automatisch
Mittelwert 0,0189 0,3651 0,3449

Varianz 0,00015 0,02186 0,00457

Tabelle 5.10: Mittelwerte und Varianzen fiir die optimalen und die automatischen Zellrekon-
struktionen der Schaumproben

Die Mittelwerte der optimalen und der automatischen Zellrekonstruktion un-
terscheiden sich bei allen drei Schaumproben nur geringfiigig. Auch die Varianzen
weichen kaum voneinander ab. Bei der Anpassung des Modells gibt es damit kaum
Unterschiede zwischen optimaler und automatischer Zellrekonstruktion. Dies be-
legt, dass die automatische Zellrekonstruktion als Grundlage fiir die Anpassung
des Modells geeignet ist.

Betrachten wir nun die Verteilungen der Zellvolumina der optimalen und auto-
matischen Zellrekonstruktionen. Um das Laguerre-Mosaik anzupassen, muss nach
Abschnitt 3.3 entschieden werden, ob die Verteilung der Zellvolumina niher an
der Gamma- oder der Log-Normalverteilung liegt. Diese Information wird fiir die
Kugelpackung benotigt.

Wir berechnen die Maximum-Likelihood-Schétzer der Gammaverteilung p und
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b und die der Log-Normalverteilung & und & fiir die optimalen und automatischen
Zellrekonstruktionen der drei Schaumproben aus Tabelle 5.10. Danach wird je-
weils ein Kolmogorov-Smirnov-Test durchgefiihrt, um zu entscheiden, welche Ver-
teilung die der Zellvolumina besser annéhert.

Tabelle 5.11 zeigt die Ergebniswerte fiir die Schétzer und die Tests. Die Ab-
bildung 5.10 zeigt die Dichtefunktionen der Zellvolumina der Schaumproben zu-
sammen mit den Dichten der geschétzten Verteilungen, wobei die geschétzten
Parameterwerte aus Tabelle 5.11 benutzt wurden.

Zellrekonstruktion der Schaumprobe Gammaverteilung Log-Normalverteilung
P b p-Wert | [ & p-Wert
RIST RC51 - optimal 2.72  141.62 0.9345 | -4.15 0.6580 0.2776
RIST RC51 - automatisch 2.66 144.08 0.8294 | -4.19 0.6686 0.1235
WIND-F RC50 - optimal 3.67  84.09 0.7152 | -3.27 0.5533  0.0754
WIND-F RC50 - automatisch 3.63 80.65  0.5819 | -3.24 0.5530 0.2547
WIND-F RC100 (1) - optimal 2.64 143.27 0.0230 | -4.19 0.6517 0.6121
WIND-F RC100 (1) - automatisch 2.74 144.86 0.0196 | -4.16 0.6342 0.9706

Tabelle 5.11: Maximum-Likelihood-Schétzer und p-Werte der Kolmogorov-Smirnov-Tests

Tabelle 5.11 zeigt, dass sich die Maximum-Likelihood-Schétzer von optimaler
und automatischer Zellrekonstruktion kaum unterscheiden. Die p-Werte fiir eine
Verteilung weichen stiarker voneinander ab. Die Entscheidung fiir eine der beiden
Verteilungen ist jedoch bei allen optimalen und automatischen Zellrekonstruktio-
nen eindeutig und fiir die beiden Zellrekonstruktionen einer Schaumprobe gleich.
So kommt die Verteilung der Zellvolumina der Schaumproben RIST RC51 und
WIND-F RC50 je einer Gammaverteilung am néchsten und die Verteilung der
Zellvolumina der Schaumprobe WIND-F RC100 (1) einer Log-Normalverteilung.

Die Abbildung 5.10 veranschaulicht die Ergebnisse der Kolmogorov-Smirnov-
Tests und lasst erkennen, welche Verteilung die Dichtefunktion der Zellvolumina
besser annéihert. Vergleichen wir aulerdem die Abbildungen fiir eine Schaumpro-
be, also die der optimalen und die der automatischen Zellrekonstruktion, so wird
auch hier deutlich, dass die Verteilungen sehr &hnlich sind.

Es zeigt sich damit, dass die in Kapitel 4.2 entwickelte automatische Zell-
rekonstruktion fiir unsere Klasse von Schaumen fiir die Zellrekonstruktion gut
geeignet ist und das Modell korrekt angepasst werden kann. Die Fehlsegmentie-
rungen haben kaum Effekte auf die benotigten Groflen und miissen hier somit
nicht unbedingt berichtigt werden.
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Abbildung 5.10: Dichte der Zellvolumina, der geschidtzen Gammaverteilung und der
geschétzten Log-Normalverteilung
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5.3 Anwendung auf andere Schiume

Nun testen wir, ob die automatische Zellrekonstruktion auch auf andere Arten
von Schidumen angewendet werden kann. Eventuell kénnen in den Schritten der
automatischen Zellrekonstruktion noch Anpassungen vorgenommen werden, um
eine sinnvolle Anwendung auf andere Schdume zu erhalten.

Wir haben bisher geschlossenzellige Schdume betrachtet und die automatische
Zellrekonstruktion fiir diese angepasst. Wenden wir die automatische Zellrekon-
struktion auf offenzellige Schiume an, erwarten wir, dass die Methode modifiziert
werden muss. Der Grund dafiir besteht darin, dass wir bei der automatischen Zell-
rekonstruktion die mittlere Sehnenléinge des Porenraums betrachten. Die mittle-
re Sehnenldnge ist fiir offenzellige Schaume groflier als fiir geschlossenzellige bei
vergleichbaren ZellgréBen. Daher erwarten wir eine Uberschitzung des Parame-
terwerts von h fiir die h-Minima-Transformation.

Wir betrachten einen offenzelligen Polyurethan-Schaum. Abbildung 5.11 (a)
und (b) zeigt die CT-Aufnahme bzw. die optimale Zellrekonstruktion.

(b) optimale Zellrekon- (c) automatische Zellre-
struktion konstruktion tomatischen Zellrekon-
struktion

Abbildung 5.11: Polyurethan-Schaum, Auflésung: 70,88 pum, Grofle des abgebildeten Aus-
schnitts: 630x630 Pixel, Grofle des gesamten bearbeiteten Ausschnitts: 630x630x230 Pixel

Abbildung 5.11 (c¢) zeigt das Ergebnis der automatischen Zellrekonstruktion
und lasst Untersegmentierungen erkennen. Die automatische Zellrekonstruktion
liefert als Paramterwert fiir die h-Minima-Transformation h = 16. Dies ist ein
vergleichsweise hoher Wert und die automatische Zellrekonstruktion weist ge-
geniiber der optimalen 21 untersegmentierte Zellen auf. Die Untersegmentierung
ist in 5.11 (c) gegeniiber 5.11 (b) zu erkennen. Dies entspricht 12,5% der Zellen
der optimalen Zellrekonstruktion. Da nur Untersegmentierungen vorhanden sind,
lisst sich daraus schlieBen, dass der Parameterwert h zu grofl gewahlt wurde.
Dies unterstiitzt die einleitende Vermutung.

In Abbildung 5.11 (d) passen wir die automatische Zellrekonstruktion fiir diese
offenzellige Schaumprobe an, sodass sie der optimalen Zellrekonstruktion n&her
kommt. Dazu verwenden wir statt der mittleren Sehnenldnge [ des Porenraums die
mittlere Sehnenlénge der Zellen aus den OpenFoamFeatures. Die OpenFoamFea-
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tures werden aus den FieldFeatures unter einer Modellannahme fiir den Schaum
berechnet, siche dazu [SRSGO8]. Aus den Zellen des gew#hlten Modells wird dann
die mittlere Sehnenléinge bestimmt. Sie gibt uns fiir offenzellige Schiume einen
zu [ von geschlossenzelligen Schdumen vergleichbaren Wert, um den Parame-
ter h zu schétzen. Der Rest der automatischen Zellrekonstruktion bleibt gleich.
Wir erhalten i = 4 und bei der Zellrekonstruktion 7 Untersegmentierungen und
5 Ubersegmentierungen gegeniiber der optimalen Zellrekonstruktion. Dies ent-
spricht nur noch 7, 5%.
Vergleichen wir nun die Histogramme der Zellvolumina:

= I | C,,!_H 1 |
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(a) automatisch (b) angepasst

Abbildung 5.12: Histogramme der Zellvolumina (in mm?®) von der optimalen Zellrekonstruk-
tion (blau gefiillt) und der automatischen bzw. angepassten automatischen Zellrekonstruktion
(schwarz umrandet)

In Abbildung 5.12 (a) sehen wir, dass sich die Histogramme stark unterschei-
den und vor allem die kleinen Zellen in der automatischen Zellrekonstruktion
nicht richtig rekonstruiert wurden. Abbildung 5.12 (b) zeigt, dass die angepasste
automatische Zellrekonstruktion diese kleinen Zellen richtig wiedergibt und im
Gesamten ndher an der optimalen Zellrekonstruktion liegt.

Mit einer erwarteten Anpassung der Berechnung des Parameters h fiir die h-
Minima-Transformation erhalten wir also eine gute Zellrekonstruktion, die nahe
an der optimalen Zellrekonstruktion liegt. Mithilfe einer Nachbearbeitung wére
es moglich auch hier die Fehlsegmentierungen zu berichtigen.

Als weiteren Schaum betrachten wir einen Siliziumcarbid-Schaum. Dieser ist
ebenfalls offenzellig, jedoch weist er eine grofle Zahl an geschlossenen Winden
auf. Abbildung 5.13 (a) zeigt die CT-Aufnahme, 5.13 (b) die optimale und 5.13
(c) die automatische Zellrekonstruktion.

Die automatische Zellrekonstruktion liefert im Vergleich zur optimalen Zell-
rekonstruktion ein schlechtes Ergebnis. 20% der Zellen sind fehlsegmentiert, da-
bei ist etwa die eine Hélfte iiber- und die andere untersegmentiert. Das auto-
matische Binérbild ist vergleichbar mit dem optimalen Binérbild. Die Fehler in
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a) CT-Aufnahme (b) optimale Zellrekon- (c) automatische Zellre-
struktion konstruktion

Abbildung 5.13: Siliziumcarbid-Schaum, Auflésung 70.88 pum, Grofle des abgebildeten Aus-
schnitts 500x 500 Pixel, Grofle des gesamt bearbeiteten Ausschnitts 660x660x270 Pixel

der Zellrekonstruktion entstehen bei dieser Schaumprobe durch die h-Minima-
Transformation. Diese ist nicht geeignet, um die Zellen richtig zu segmentieren.
Eine Moglichkeit wire, die adaptive h-Minima-Transformation anzuwenden. Die-
se ist eine Abwandlung der h-Minima-Transformation, bei der der Parameterwert
h in Abhéngigkeit des Grauwerts angepasst wird, siehe [OS09].

Die automatische Zellrekonstruktion ist in dieser Form fiir den Siliziumcarbid-
Schaum nicht geeignet.

Zusammenfassend stellt sich heraus, dass die automatische Zellrekonstruktion
auch fiir andere als die hier betrachteten PMI-Hartschdume benutzt werden kann.
Fiir offenzellige Schdume sind wie erwartet Anpassungen notwendig.
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Ausgangspunkt dieser Arbeit sind geschlossenzellige Polymethacrylimid(PMI)-
Hartschdume. Wir haben die bildanalytische Zellrekonstruktion dieser Schiume
automatisiert. Aufbauend auf der CT-Aufnahme einer Schaumprobe erfolgt die
Zellrekonstruktion, die oft langwierig und fehleranfillig ist, nun automatisch, also
insbesondere ohne manuelle Eingriffe. Mithilfe der Mikrostrukturgréfien aus den
automatisch erstellten Zellrekonstruktionen zahlreicher Schiume kénnen dann
stochastische Geometriemodelle angepasst werden, die so zur umfassenden Ana-
lyse der makroskopischen Materialeigenschaften der PMI-Hartschiume und zur
Simulation dienen.

Um die Zellrekonstruktion zu automatisieren, befassen wir uns zunéchst mit
den theoretischen Grundlagen der Bildverarbeitung. Mit deren Hilfe kénnen wir
die CT-Aufnahmen der Schaumproben bearbeiten, die Zellrekonstruktion durch-
fithren und die rekonstruierten Zellen geometrisch beschreiben.

Um die Ergebnisse der automatischen Zellrekonstruktion bewerten zu kénnen,
machen wir uns zusétzlich mit Punktprozessen und den darauf aufbauenden
zufilligen Mosaiken vertraut. Das zufillige Laguerre-Mosaik, angepasst mithil-
fe geometrischer Groflien aus der Zellrekonstruktion, stellt das Modell fiir die
betrachteten Schaumproben dar.

Dann stellen wir Methoden der Zellrekonstruktion vor, die wir in der automa-
tischen Zellrekonstruktion verwenden konnen. Die Zellrekonstruktion ist in zwei
Teile gegliedert, die Binarisierung und die eigentliche Zellrekonstruktion. Fiir bei-
de Teile stellen wir einige Methoden vor.

Bei der Binarisierung koénnen u.a. verschiedene Filter oder morphologische
Transformationen angewendet werden, um Rauschen aus der CT-Aufnahme zu
entfernen. Durch die Binarisierung erhélt man ein Bindrbild mit dem Wand-
system der abgebildeten Schaumprobe als Vordergrund und dem Porenraum als
Hintergrund.

Das Binérbild wird dann genutzt, um die eigentliche Zellrekonstruktion durch-
zufithren. Als wichtigste Schritte zur Rekonstruktion der Zellen erldutern wir die
Euklidische Distanztransformation (EDT) und die Wasserscheiden-Transforma-
tion. Um Ubersegmentierungen bei der Wasserscheiden-Transformation zu ver-
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hindern, betrachten wir zusétzlich die h-Minima-Transformation und die vorge-
flutete Wasserscheide. Die resultierende Zellrekonstruktion einer Schaumprobe
beinhaltet die rekonstruierten Zellen und das Wandsystem, das um die Wasser-
scheiden ergénzt ist.

Wir verdeutlichen, dass die Automatisierung der Zellrekonstruktion sinnvoll
ist, um den Zeitaufwand und die Fehleranfilligkeit fiir ungeiibte Nutzer zu ver-
ringern. Ziel ist es, dass in der Zellrekonstruktion wenige oder keine iiber- und
untersegmentierten Zellen enthalten sind.

Im Anschluss skizzieren wir kurz die Anpassung des Modells an die Schaum-
probe. Dazu werden die geometrischen Eigenschaften genutzt, die mithilfe der
Zellrekonstruktion bestimmt werden.

Nachdem wir nun die Méglichkeiten zur Zellrekonstruktion kennengelernt ha-
ben, entwickeln wir die automatische Methode aufbauend auf den CT-Aufnahmen
der Schaumproben.

Als Erstes beschreiben wir die vorliegenden Schaumproben genauer. Eine op-
timale, manuell durchgefiihrte Zellrekonstruktion ist fiir alle Schaumproben vor-
handen und wird als Richtlinie und zum Vergleich fiir die automatische Zellre-
konstruktion genutzt.

Fiir das automatische Verfahren wéhlen wir die Schritte fiir die Binarisierung
und die Zellrekonstruktion aus und geben eine kurze Begriindung zu deren Aus-
wahl. Wichtige Schritte der automatischen Binarisierung sind die Anwendung des
Medianfilters, des Otsu-Schwellwerts und morphologischer Schlieffungen. Bei der
Zellrekonstruktion wenden wir die h-Minima-Transformation an. Dabei ist die
Wahl des Parameters h abhéngig von der mittleren Sehnenlénge des Porenraums
der Schaumprobe, wobei wir das Mafi der Abhéngigkeit speziell angepasst ha-
ben. Die Anpassung der automatischen Zellrekonstruktion ist spezifisch auf die
PMI-Hartschdume abgestimmt.

Wir fithren dann die automatische Zellrekonstruktion fiir alle Schaumproben
durch, um sie anschliefend bewerten zu kénnen.

Die Ergebnisse der automatischen Zellrekonstruktion werden mit denen der op-
timalen Zellrekonstruktionen verglichen. Dabei betrachten wir die Binarisierung
und die eigentliche Zellrekonstruktion zundchst getrennt und danach die Metho-
de im Gesamten. Es stellt sich heraus, dass die automatische Zellrekonstruktion
Ergebnisse liefert, die von der optimalen Zellrekonstruktion in geringem Mafle ab-
weichen. Diese Abweichungen sind im Zuge der Automatisierung des Verfahrens
in Kauf zu nehmen. Nur bei einer Schaumprobe ist der Unterschied zwischen der
automatischen und der optimalen Zellrekonstruktion hoch. Jedoch ist der Fehler
sehr offensichtlich und wird sofort erkannt.

Bei dem Vergleich der Werte der geometrischen Eigenschaften, die zur Model-
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lanpassung benotigt werden, zeigt sich, dass die Unterschiede zwischen automa-
tischer und optimaler Zellrekonstruktion verschwindend gering sind. Wir folgern
somit, dass die automatische Zellrekonstruktion eine geeignete Methode fiir un-
sere Schaumproben darstellt. Zudem haben die iiber- bzw. untersegmentierten
Zellen kaum Einfluss auf die Werte der geometrischen Eigenschaften.

Zum Abschluss wenden wir die automatische Zellrekonstruktion auf andere Ar-
ten von Schiumen an. Bei den beiden betrachteten offenzelligen Schdumen liefert
die automatische Zellrekonstruktion durch eine Anpassung der Methode ein gutes
Ergebnis.

Zusammenfassend ist zu sagen, dass wir eine fiir die PMI-Hartschiume geeig-
nete automatische Methode zur Zellrekonstruktion bestimmt haben. Der Zeitauf-
wand wird so verringert und die Ergebnisse sind weniger abhéngig vom Nutzer.
Wir erhalten gute Rekonstruktionsergebnisse, mit denen die Modelle der Schaum-
proben nahezu korrekt angepasst werden kénnen.

Ausblick

Um die automatische Zellrekonstruktion weiter zu verbessern, geben wir abschlie-
Bend einige Anstofle zu weiteren Untersuchungen.

Die automatische Zellrekonstruktion sollte zusétzlich fiir eine grofiere Anzahl
an Daten getestet und evaluiert werden. In dieser Diplomarbeit standen lediglich
acht CT-Aufnahmen zur Verfiigung. Um die Korrektheit der automatischen Zell-
rekonstruktion zu bestéitigen, miissen weitere CT-Aufnahmen von Schiaumen zur
Verfiigung gestellt und ihre Ergebnisse analysiert werden.

Die Abweichungen der automatischen von der optimalen Zellrekonstruktion
sind vor allem unter- und {ibersegmentierte Zellen. Ein weiterer Schritt zur Ver-
besserung und Optimierung der automatischen Zellrekonstruktion wire, diese
fehlsegmentierten Zellen automatisch und ohne Kenntnis der optimalen Zellre-
konstruktion herauszufinden und die Fehlsegmentierungen zu beheben.

Wir schlagen dazu vor, eine Klassifikation der Zellen vorzunehmen. Fehlseg-
mentierte Zellen sollten an ihren ObjectFeatures erkennbar sein. Die Formfakto-
ren spielen dabei eine wichtige Rolle. Ubersegmentierungen zeichnen sich hiufig
dadurch aus, dass die Sphérizitit (Def. 2.1) vom Wert 1 deutlich abweicht, da bei
der Zellrekonstruktion eine Schaumzelle in mehrere Zellen zerfallen ist. Durch ein
geeignetes Klassifikationsverfahren, die kombinierte Betrachtung aussagekréftiger
ObjectFeatures und eine ausreichende Menge an Trainingsdaten kann es moglich
sein, die Ubersegmentierungen bei der Zellrekonstruktion herauszufinden und an-
schlieflend zu beheben. Untersegmentierungen sind nur schwer an ihren Object-
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Features zu erkennen. Hier ist eine weitere Methode zu entwickeln, die z.B. auf
der Granulometrieverteilung (siche [OS09]) innerhalb der Zellen beruht.

Ein letzter Vorschlag ist folgender: Bei der automatischen Zellrekonstruktion
wéhlen wir den Parameter h fiir die h-Minima-Transformation abhingig vom
Spread des EDT-Bilds. Wir haben einen 8-Bit Spread zur Anpassung der au-
tomatischen Zellrekonstruktion angenommen. Man koénnte an dieser Stelle auch
einen 16-Bit Spread betrachten und die automatische Zellrekonstruktion auf die-
sen auslegen. Beim 16-Bit Spread hat man einen gréfleren Spielraum, um den
Parameter h auszuwéhlen. Dieser kénnte dann noch genauer bestimmt werden.
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