Die Dicke wird dabei unabhangig von der urspriinglichen
Schichtfihrung im 3D-Raum orthogona zur Gelenkfléache ge-
messen. Zur Abschétzung des Einflusses von Diskretisierungs-
fehlern wird die Validierung des Algorithmus anhand von
geometrischen Testmodellen gepriift. Mit den beschriebenen
Verfahren konnen sowohl transversale Untersuchungen z. B. Un-
terschiede zwischen Mannern und Frauen (Lukasz et al.. 1998)
bzw. zwischen Sportlern und Nicht-Sportlern (Mihlbauer et a.,
1998) als auch longitudinale Analysen am gleichen Individuum,
z.B. Knorpeldicke vor und nach Kniebeugen oder vor und nach
einem operativen Eingriff, durchgefiihrt werden.

Subchondrale Mineraliserungsmuster bei kon-
genitaler Huftdysplasie vor und nach Umstel-
lungsosteotomie

R. Stampfer, K. Scheurer und M. Mller-Gerbl

Anatomische Anstalt, LMU Minchen, Pettenkoferstrafle 11,
D-80336 Miinchen

Wie in der Literatur hdufig beschrieben, ist im dysplastischen
Hiftgelenk durch die Steilstellung des Pfannendaches die druck-
Ubertragende Fléche des Acetabulums verkleinert, und zum
Rand hin verschoben. Ziel dieser Studie ist es zu prifen, ob sich
die mechanischen Verdnderungen auch in den subchondralen
Dichtemustern der CT-QAM widerspiegeln und ob sich diese
nach Umstellungsosteotomie veréndern. Als Material wurden
die CT-Datensitze von 15 Patienten verwendet (10 Frauen,
5 Ménner, Alter: 21-49 Jahre, Schichtung: axial, Schichtdicke:
1 mm/3 mm), wobei bei 5 Hiftgelenken auch die postoperativen
Befunde vorlagen. Als Normalkollektiv wurden 15 gesunde Ge-
lenke aus dem Gerichtsmedizinischen Ingtitut herangezogen. Die
Darstellung der subchondralen Dichtemuster erfolgte mittels
CT-OAM (Miiller-Gerbl et al., 1992) die Dichtemuster wurden
mit Falschfarben belegt. Mit Hilfe eines Rasters wurden die Lo-
kalisationen der Dichtemaxima objektiviert. Das Acetabulum
des gesunden Huftgelenks weist sein grofites Dichtemaximum
antero-superior im Dach auf, Weitere kleinere Maxima befinden
sich im Vorderhorn und im Hinterhorn. Beim dysplastischen
Acetabulum ist das Maximum im Dach auf eine kleinere Flache
konzentriert, an Intensitdt stérker, und nach antero-superior ver-
schoben. Postoperativ nimmt das Maximum deutlich an Intensi-
tdt ab und die druckibertragende Flache wird grofer, so dal? die
Verénderungen eine Tendenz zum Gesunden zeigen. Zusammen-
fasssend zeigt sich, dad die Dichtemuster die bisherigen theoreti-
schen Uberlegungen widerspiegeln.

Schnittanatomie an diinnen, plastinierten Kor-
perscheiben im Vergleich zum MRT-Bild
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Der Radiologe ist bei seiner diagnostischen Auswertung von
hochauflésenden MRT-Bildern vor neue Fragen gestellt. Dichte

und weniger dichte Strukturen sind derem anatomischen Korre-
lat oft nicht sicher zuzuordnen. Der Vergleich des MRT-Bildes
mit dem anatomischen Prdparat ist gewinscht. Hohe optische
Auflésung anatomischer Schnitte erfordert plastinierte Korper-
scheiben mit einer Dicke unter 1 mm. Deshalb wurden von den
Gelenken des Knies und des Ellenbogens eines ménnlichen Kor-
perspenders insgesamt 335 sagittale und transversale T1- und T2-
gewichtete MRT-Bilder am Magnetom der Fa. Siemens aufge-
nommen Danach froren wir die Préparate bei -85 °C ein und
fertigten 08 mm dicke Korperscheiben an, die mit den MRT-
Ebenen korrelierten. Beginnend bei 85% Aceton und Gefrier-
substitution, entwésserten wir stufenweise. Nach dem Gefrieraus-
tausch betteten wir die Schnitte in Epoxydharz E12 ein, dem ein
erhohter Weichmacheranteil fur mehr Flexibilitét der DUnn-
schnitte beigefiigt worden war. Zur Differenzierung der blassen
Gewebestrukturen alterten wir die Schnitte kinstlich. Damit er-
hohte sich die optische Auflésung und ermdglichte das direkte
Einlesen der Schnitte mit dem Flachbettscanner. 8-Bit-Grauwert-
abbildungen zeigten auch feine anatomische Strukturen deutlich.
Diese konnten wir an den T1- und T2-gewichteten korrelieren-
den MRT-Bildern aufsuchen, die ebenfalls als 8-Bit-Grauwertbil-
der zur Verfigung standen. Die hohe Qualitdt wurde an
vergleichenden Bildern dokumentiert. Feinste Strukturen waren
am plastinierten Schnitt und am MRT-Bild zu sehen.

Automatisierte 3D-Rekonstruktion morpholo-
gischer Strukturen und molekularer Muster aus
histologischen Schnittserien

J. Streicher, M. A. Donat und G. B. Miiller

Institut fir Anatomie 1 der Universitdt Wien, Wahringer Stra-
3e 13, A-1090 Wien

Durch die Méglichkeit der computerbasierten 3D-Visualisierung
sind zwar die fruher verwendeten Modelliermethoden fur die
3D-Rekonstruktion Verzichtbar geworden, die interaktive, manu-
elle Reorientierung von histologischen Serienschnitten erfordert
jedoch immer noch einen hohen Zeitaufwand, bei gleichzeitig
mangelnder Objektivitdt des Rekonstruktes. Der vorliegende
Beitrag stellt eine neue Methode der weitgehend automatisierten
3D-Rekonstruktion aus histologischen Schnittserien vor. Durch
die Verwendung von Bohrldchern als externe Marker in Verbin-
dung mit einem permanenten Einbettmedium (Kunstharz) kann
die Lage und die eventuelle Verzerrung der einzelnen Schnitte
durch vorprogrammierte Abfolgen von Bildanalyseoperationen
(Macros) automatisch eruiert und korrigiert werden. DarUber
hinaus kdnnen Schwankungen der Férbeintensitét, wie sie inner-
halb einer Schnittserie auftreten, ebenso automatisch detektiert
und kompensiert werden, wodurch in der weiteren Folge abge-
grenzte Objekte, spezifisch geférbte Strukturen, aber auch selek-
tiv dargestellte molekulare Muster automatisch aus den Bildern
extrahiert (segmentiert) und rekonstruiert werden kdnnen. Die
damit erzielbare hohe Préazision und Objektivitét der 3D-Rekon-
struktion wurde qualitativ und quantitativ anhand biologischer
Strukturen und artifizieller Kontrollobjekte nachgewiesen. Durch
die hohe Leistungsfahigkeit. die drastische Zeitersparnis und die
Kompatibilitét mit herkdmmlichen histologischen Darstellungs-
methoden, Immunhistochemie und in situ Hybridisierung, er-
moglicht diese neue Methode eine zuverléssige. effiziente 3D-
Visualisierung und Analyse komplexer morphologischer Struktu-
ren und molekularer Muster.
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