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Resumen

La mayoria de los tomografos para pequeiio animal estin
basados en geometria cone-beam con un detector plano
orbitando en trayectoria circular. La reconstruccion en estos
sistemas se suele hacer con un método basado en el algoritmo
propuesto por Feldkamp, Davis y Kress (FDK). El aumento de
velocidad en la reconstruccion para tomografia rayos X (TAC)
es un requisito fundamental para la extension de su aplicacion
clinica. En este articulo se presenta unai mplementacion
eficiente de un algoritmo de reconstruccion modular basado en
FDK, que aprovecha las posibilidades de computo paralelo y la
eficiente interpolacion provista en CUDA al usar memoria de
texturas que ofrecen las unidades de procesamiento grdfico
(GPU). El algoritmo implementado, probado en un micro-TAC
de alta resolucion, presenta una mejora de velocidad de
ejecucion de la etapa de retroproyeccion de un factor 40x
respecto a una implementacion secuencial de referencia escrita
en C, manteniéndose en todo momento la calidad de la
reconstruccion.

1. Introduccion

La tomografia axial computarizada de rayos X (TAC) es
uno de los procedimientos de diagnostico y evaluacion
por imagen médica mas utilizados [1]. Conforme ha ido
evolucionando la tecnologia, los tiempos de adquisicion
han ido disminuyendo. Por otra parte, la evolucion de los
paneles detectores ha supuesto un aumento de la densidad
de elementos detectores, resultando en una mayor
cantidad de datos a procesar [1]. A este aumento del
volumen de datos se le afade el requisito de
reconstrucciones mas rapidas impuesto por los usos
actuales del TAC. En este sentido, la planificacion y
monitorizacion en radioterapia, la cirugia asistida por
imagen y otras modalidades clinicas requieren una
respuesta lo mas rapida posible [2]. Por contra, los
desarrollos en la algoritmica de reconstrucciéon no han
traido avances equivalentes en lo que a tiempos se refiere,
convirtiéndose en una barrera para la ampliacion del uso
de esta tecnologia [2]. Esta problematica motiva la
necesidad de buscar procedimientos de aceleracion que se
adecuen ala creciente complejidad y exigencias de la
reconstruccion.

Este trabajo presenta una solucion al problema citado en
el marco del TAC de geometria de haz conico y

trayectoria circular por aplicacion del algoritmo de
Feldkamp, Davis y Kress (FDK) [3]. Este algoritmo es la
extension de la retroproyeccion filtrada para geometria de
haz conico incorporando unos factores de correccion de la
longitud de los rayos. Asi, los dos componentes
principales del algoritmo son filtrado y retroproyeccion.
Por su mayor complejidad algoritmica, es la segunda fase
la que consume la mayor parte del tiempo total de
procesamiento [1].

Una posibilidad para acelerar la reconstruccion consiste
en emplear algoritmos alternativos. Estos se pueden
clasificar en tres grupos: el primer grupo interpola una
reticula polar en otra rectangular en el espacio de Fourier
para poder hacer uso de la familia de transformadas
rapidas de Fourier (FFT); el segundo grupo acelera la
retroproyeccion mediante procesos recursivos de sumas
parciales 'y tratando todas las  proyecciones
simultaneamente; el tercer grupo utiliza un enfoque de
divide y venceras, y divide la imagen reconstruida en
imagenes menores, en algin caso utilizando para la
division la transformada de Fourier de la imagen [4].
Seglin sus autores, algunos de estos algoritmos llegan a
multiplicar por 40 la velocidad de reconstruccion [5, 6],
aunque se debate sobre la calidad de las reconstrucciones
[4] y su falta de generalidad al depender de las
propiedades de la imagen [7].

Otro enfoque es la aplicacion de técnicas de computacion
paralela. Para ello existen multitud de enfoques. Algunos
de ellos son rigidos y de coste elevado, como el uso de
circuitos integrados especificos de la aplicacion (ASIC) o
de dispositivos FPGA [8].

Actualmente, una alternativa que esta usdndose con éxito,
es la programacion sobre unidades de procesamiento
grafico (GPU), la cual permite explotar la clase de
paralelismo que se da en la retroproyeccion [13-15]. Con
un coste relativamente bajo y una potencia creciente,
resultan ser herramientas casi perfectas para este tipo de
tareas [1]. Para facilitar su manejo, en lugar de programar
directamente con las librerias para tratamiento de
graficos, hay lenguajes especificos para aprovechar su
potencia, como es el caso de CUDA.
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Este trabajo presenta una implementacion basada en
multi-GPU del algoritmo FDK, partiendo de Ila
implementacion en C, Mangoose [16]. El algoritmo
permite aprovechar caracteristicas de multiprocesador vy,
en caso de detector una GPU disponible compatible con
CUDA, acelera las dos etapas principales del algoritmo:
para el filtrado se utiliza la funciéon CUFFT, disponible en
el toolbox de CUDA; para la etapa de retroproyeccion las
proyecciones filtradas se cargan secuencialmente en
memoria de textura para utilizar la eficiente interpolacion
proporcionada por la GPU.

2. Trabajos relacionados

Xu yMu eller [2], abordan la aceleracion de la
retroproyeccion en la GPU, utilizando tanto las
componentes graficas aceleradas (AG-GPU), como la
configuracion de multiprocesador (MP-GPU). Zhao et al.
[1] emplean esquemas eficientes para manejar conjuntos
de datos demasiado grandes para la memoria de la GPU y
aprovechan las simetrias de rotacion usando los cuatro
canales de color de la textura. Schiewietz et al [17]
incluyen correccion de los artefactos de anillo y cupping.
Riabkov et al. [18] comparan dos implementaciones
disintas de retroproyeccion. Knaup et al. [13] dividen el
volumen total en partes que caben en la memoria
compartida para evitar tiempos de latencia largos al
acceder a memoria global y optimizar el uso de la caché
de texturas (cada parte necesita un trozo de proyeccion
mas pequeiio. Noél et al. [19] aprovechan la
disponibilidad de memoria compartida, cargando todas las
imagenes proyectadas en la memoria de la GPU vy
computando la intensidad de cada voxel por
retroproyeccion en paralelo; Okitsu et al. [14] se centran
en la reduccion del tiempo de acceso a la memoria
externa del dispositivo y en la ocultacion de la latencia de
memoria. Yan et al. [20] aplican una combinacion de
estrategias de aceleracion para ahorrar tiempo de
procesamiento de copias y reducir el coste computacional
en el mapeo entre rodajas a reconstruir y sus
proyecciones. Sherl et al. [15] se centran en reducir el
numero de instrucciones y uso de registros.

3. Implementacion sobre GPU

En esta seccion se describiran los detalles de disefio e
implementacion de los mddulos necesarios para versiones
en GPU basadas en CUDA [21]. Es importante remarcar
que actualmente se cuentan con versiones basadas en
computo CPU en caso de no contar con dispositivos GPU
en el sistema.

La implementacion propuesta busca acelerar las ectapas
computacionalmente mas costosas de Mangoose: el
filtrado 'y la retroproyeccion. Para facilitar el
mantenimiento y la mejora de las etapas de forma
independiente, se implementan como modulos genéricos,
permitiendo la adaptacion de la solucion a distintas
tecnologias (CUDA, OpenCL, multithreads, etc).

En la jError! No se encuentra el origen de la
referencia. se muestra el diagrama de flujo de los
procesos de la aplicacion de reconstruccion, indicando los

componentes comunes y especificos del disefio modular
de la solucion. Por otro lado, en la jError! No se
encuentra el origen de la referencia. se enumeran los
componentes principales del nucleo de reconstruccion
basado en GPU para uno o varios dispositivos.

En esta seccion se describiran los detalles de disefio e
implementacion de los modulos necesarios para versiones
en GPU basadas en CUDA [21]. Es importante remarcar
que actualmente se cuentan con versiones basadas en
coémputo CPU en caso de no contar con dispositivos GPU
en el sistema.

Para la etapa de filtrado se ha usado CUFFT, la libreria de
transformadas rapidas de Fourier (FFT), que se suministra
de forma gratuita junto con las herramientas de desarrollo

Nuicleo de Reconstrucciéon Genérico

| Inicializacion del modulo |

¥

Por cada cama

| Célculo de lineas de proyeccién |

¥

Por cada proyeccién

Gestion de proyeccion

Correccién en los datos
de proyeccién

Manejador Médulo Genérico de Filtrado

Filtrado en CPU Filtrado en GPU [iaad

¥

Manejador Médulo Genérico de Retroproyeccion

Lectura de
proyeccién

Retroproyeccién Retroproyeccién
basada en GPU

Retroproyeccién
basada en CPU

¥

Conversion HU y Pegado de camas

Figura 1. Detalle de la implementacion del nucleo de
reconstruccion genérico para distintas tecnologias.

Reconstruccién basada en GPU / Memoria CPUn

Por cada p proyecciones Memorla GPUn

Memoria principal

Ntcleo de Filtrado Proyeccion CUFFT

basado en GPU N

_2| Memoria CPUn

Carga en Memoria de Texturas
Memoria GPUn

Memoria texturas
Proyeccion 0
Proyeccion p

LW_3

Niicleo de Retroproyeccidn
basado en GPU

'-"

> Memoria principal
Voxel

Memoria CPUn

Pegado de voxeles % Memoria principal

Voxel

Figura 2. Manejador del modulo genérico basado en multiples
dispositivos GPU. La linea punteada indica un acceso a
memoria dentro de la misma GPU.

658

XXIX Congreso Anual de la Sociedad Espafiola de Ingenieria Biomédica



de CUDA, en su version 4.0. Dado que tanto los datos de
partida como el resultado del filtrado son niimeros reales,
se usan la transformada directa de reales a complejos y la
inversa de complejos ar eales. Es habitual que esta
implementacion permita mayor rendimiento en velocidad
y uso de memoria que el caso mas general de transformar
de complejos aco mplejos. El filtrado se aplica
individualmente sobre cada proyeccion antes de llamar a
la retroproyeccion.

En lo que respecta ala retroproyeccion, se utiliza un
esquema centrado en el voxel [22]. Las proyecciones se
tratan individualmente y se cargan en la memoria de
textura segun la capacidad de la GPU.

El volumen entero queda cargado en la memoria del
dispositivo de forma que se va actualizando con cada k
las sucesivas llamadas ala funcion de retroproyeccion
(donde k es el nimero de proyecciones que se tratan a la
vez y es configurable automaticamente dependiendo de la
memoria de textura disponible). Se almacena en memoria
como una sucesion de valores de las dimensiones X, Yy
Z. Para sacar partido de la localidad en memoria, y asi
explotar al maximo su ancho de banda, la lectura para el
calculo de la retroproyeccion de cada voxel se hace
secuencialmente en ese mismo orden.

Para tamafios arbitrarios no es valido suponer que todo el
volumen se puede cargar en la memoria de la GPU. El
algoritmo estd diseflado para trabajar con tamafios
arbitrarios, fragmentando las proyecciones o el volumen
segun la memoria disponible en la GPU.

4. Entorno de evaluacion

Los datos se han adquirido con el subsistema TAC de un
equipo eXplore PET/CT de General Electric Healthcare
[23]. Este sistema esta basado en una geometria de haz
conico y trayectoria circular, adquiriéndose proyecciones
sobre 360° a intervalos de 1°. Las adquisiciones se
hicieron con ocho disparos por posicién, con un tamaio
de proyeccion de 512x512 y 2048x2048, y tamafio de
pixel de 0.2 mm y 0.05 mm respectivamente.

El sistema usado para la evaluacion del método esta
dotado de un Intel Xeon E5640 (dos procesadores de
cuatro nucleos a 2.67 GHz), de 64 GiB de RAM, y de dos
tarjetas NVIDIA Tesla C2050 y dos tarjetas ASUS GTX
470. Todas las tarjetas evaluadas estan conectadas a un
bus PCI Express 16x.

La calidad de las reconstrucciones se ha evaluado
comparando con una implementacion de referencia en C,
el reconstructor de Mangoose [16]. Para la comparativa
con otros trabajos se presentan solo los tiempos de la
parte de retroproyeccion ya que es éste el dato que da de
forma consistente. Para normalizar las medidas, usamos
los GUPS (nimero de actualizaciones de voxeles
necesarias por segundo dividido por 2*%) [13].

5. Resultados

Por inspeccion visual y trazando perfiles no se encuentran
diferencias entre la imagen reconstruida por el

procedimiento de referencia y la obtenida por la
implementacion propuesta. La Tabla 1 compara distintas
implementaciones de trabajos anteriores.

La Figura 3 muestra los tiempos obtenidos para las etapas
de filtrado y reconstruccion, junto al tiempo total de
procesamiento. Se observa que para proyecciones
pequefias el mejor resultado obtenido es alcanzado con 2
GPUS. Esto es debido principalmente al coste adicional
de transferir datos entre los distintos dispositivos. Sin
embargo, para proyecciones de gran tamailo, aumentar el
grado de paralelismo ayuda a reducir significativamente
el tiempo de ejecucion.

Version CPU (s) GPU(s) Max GUPS
Este trabajo (sec) 131.,5 3,0 15,0

Este trabajo (paral) 17,2 0,8 56,2
Riabkov, D., etal [16] - 12,8 5,0

Yan, G.R., etal [18] - 5,2 8,6

Knaup,, M., el at [13] 4.0 5,0 13,2

Tabla 1. Comparacion de distintos sistemas de reconstruccion.

En este trabajo se muestran los tiempos de reconstruccion
secuencial (sec) y paralelo (paral).
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Figura 3. Resultados de tiempos para las implementaciones de
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Figura 4. Resultados de tiempos para las implementaciones
sobre distintas GPUs. Comparadas cuatro tamarios de
proyeccion sobre una cama (1C) y dos camas (2C).

La Figura 4 muestra los resultados de la evaluacion de
cuatro tamafios de proyecciones sobre tres tarjetas GPU
distintas. Como se observa en la figura, la eleccion de la
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tarjeta es un factor clave para reducir tiempos de
computo.

6. Discusion y conclusiones

Este trabajo presenta una solucion al problema de la
aceleracion de la reconstruccion para FDK. Ofrece una
implementacion modular de las etapas de filtrado y de
retroproyeccion, que mejora los tiempos en un 25x y 162x
respectivamente. Aunque es dificil llevar aca bo
comparaciones directas entre distintas implementaciones
debido principalmente a las diferencias entre el hardware
[19], podemos decir que la implementacion propuesta
supone una mejora respecto at rabajos publicados
recientemente de un 4x [13,16,18].

La principal desventaja de hacer filtrado y
retroproyeccion con modulos diferenciados es el no poder
aprovechar sinergias entre las distintas etapas, dando
lugar, a un aumento significativo de transferencias entre
CPU y GPU. Sin embargo, la modularidad permite la
sustitucion eficiente de la algoritmia implementada,
facilitando la adaptabilidad de la solucion propuesta a
nuevas arquitecturas y dispositivos.

La estrategia escogida consiste en almacenar todo el
volumen en memoria principal y cargar sucesivamente las
proyecciones. Esta técnica permite reducir
significativamente el tiempo de procesado y aumentar la
localidad de los datos alojados en memoria.

La necesidad de interpolar sobre los valores de la
proyeccion hace que las proyecciones sean candidatas
ideales a ser almacenadas en memoria de texturas. De esta
manera se obtienen dos beneficios. Por un lado, el coste
de su obtencidn es practicamente equivalente a una simple
lectura, ahorrandose asi, el calculo de la interpolacion.
Por otro lado, la caché de acceso a la memoria de texturas
acelera el acceso continuado a datos fisicamente
proximos.
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