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RESUMEN

En este articulo presentamaos un nuevo software parad cdculoy andisis deimagenes moleculares
de espectroscopia de RMN. Dicho software procesa una matriz de espectros de RM, integrando las
areas de |os digtintos metabolitos de interés generando los mapas de las concentraciones de dichas sus-
tancias. El programa permite cuantificar concentraciones respecto delaCreatinao € agua, de metabolitos
como € NAA, laColinao € Lactato.

1. INTRODUCCION

La espectroscopia de Resonancia Magnética de imagen (ERM) es una técnica cada vez més
utilizada en d diagndstico de numerosas patologias. Una gran cantidad de las aplicaciones se centran en
el estudio de enfermedades del Sistema Nervioso Centra (SNC) tales como tumores [1,2], eclerosis
multiple[3,4], epilepsia[5,6], Alzheimer y otrasdemencias|7,8]. También, se estan empezando aestudiar
otraslocdizaciones, y esta cobrando especia interés, su aplicacion a estudio del carcinomade progtatay
su diferenciacion respecto ala hiperplasiabenignay tgido normd [9,10]. Las secuenciasde ERM permi-
ten obtener imagenes mol eculares correspondientes alos mapas de distribucidn de metabolitossmilaresa
las imégenes anatdmicas pero con una resolucion epacid mucho menor debido a mayor volumen nece-
sario originado por labgja concentracion de los metabolitos de interés.

El uso adecuado y diario en & ambiente clinico de estatécnicano evolucionade formaconvenien-
te por ladificultad en € postprocesado de |os espectros obtenidos en |os equipos convencionaes debido
alafdtade software disefiado paratd fin. Td hecho, produce una subexplotacion de datos clinicos, cuya
contribucion d diagndstico es de sumaimportancia. Aungue existen otros programas Smilares como por
gemplo € MRUI, estos no son féacilmente utilizables en la rutina radioldgica y esto supone una de las
mayores dificultades parae uso en d diagnégtico cotidiano dela ERM. SIVIEW 2.0 no es un programa
tan sofisticado como otros, pero su uso es bastante sencillo y proporciona las herramientas basicas para
explotacion de datos de espectroscopia de RM de unamanerasmpley eficaz.

2. DESCRIPCION DEL PROGRAMA

El programa SIVIEW ha sido desarrollado, en colaboracion con Philips Medicd Systemsy la
Asociacion para d Desarrollo y la Investigacion en Resonancia Magnética (ADIRM). Se trata de un
nuevo software para € estudio de imagenes moleculares de espectroscopia de RM que es capaz de
generar mapas de distribucidn de la concentracion de los metabolitos de interés a partir de una matriz de
espectros de RM 'y superponerlas sobre unaimagen anatdmica de RM convenciona parasu locaizacion
espacid. El programa, ahoraen su fase fina de desarrollo, permite andizar/comparar varias regiones de
interés y cuantificar la concentracion relativa de las distintas sustancias estudiadas en areas anatdmicas o
funciondes epecificas.
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El programa ha sido desarrollado en Visua C++ 6.0 y funciona bgjo Windows NT 4.0, 2000 y
XP'y puede funcionar en un PC norma sn grandes requerimientos de CPU o memoria RAM.

2.1. ADQUISICION DE LOSESPECTROS

Las matrices de espectros se obtienen de un Gyroscan ACSNT y un Gyroscan INTERA de
Philips Medica Systems. Las matrices con las que se ha probado € programa son de 24x24 espectros
con un tiempo de eco de 272 ms. L os espectros son importados desde € programamediante € uso de un
cliente de FTP. Estos epectros estan dmacenados en ficheros SDAT, formato propietario de Philips. Al
tiempo que se obtienen |os espectros se pueden obtener lasimagenes anatdmicas de RMN dereferencia.
El programa explora autométicamente d directorio donde se encuentran los ficheros, y muestra unalista
de pacientes con secuencias de espectroscopia. Tras seleccionar d paciente deinterés, € programabusca
autométicamente laimagen anatdmica més cercanad plano de lamatriz de espectros para su superposi-
cion, y utilizacion como plano anatdmico de locdizacion.
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Fig 1. Imagen del programa S'VIEW 2.0. A la izquierda una imagen molecular de la distribucion de colina en un paciente con un
tumor cerebral. A la derecha el espectro del tumor. Abajo, la barra de control.

i~ Famagidn —
* Discreta

- Tipo
& Modulo ( Peal

~ Superporier—
™ Mala
™ FRed

 Fase O |magitano | | % Confinua

2.2. PROCESADO DE LOSESPECTROS

Unavez abierto un estudio, se pueden andizar 10s espectros de un area determinada pul sando con
€l ratdn en dicha area 0 generar lasimagenes de los metabolitos de interés pulsando un boton. Para ello,
€l programa cuenta con unabarrade control en laparteinferior como se puede gpreciar enlaFig. 1. Todo
€l procesado de los datos es automatico y no se requiere que € usuario establezca pardmetros para la
cuantificacion de los espectros.
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Paralageneracion delos mapas de concentracion delasdigtintas sustancias se utilizan las &reas de
los picos correspondientes que calcula el programa de forma automatica. Ademas, se calculan
automaticamente los cocientes de NAA/Cr, Cho/Cr y Lac/Cr por ser estos indices de especid interés
clinico. Se puede obtener informacion de los espectros como es su partered o imaginariaoincluso lafase.
Paralalocalizacion espacia delos espectros se puede superponer un mallado correspondiente alas éreas
de cada espectro.

REGIONESDE INTERES

Una herramienta de especid utilidad son |as regiones de interés, las cudes nos permiten generar
los espectros asociados a dichas regiones. En efecto, se pueden cacular espectros de regiones especifi-
cas como S e tratara de un estudio de voxel dnico.

Mediante d uso de variasregiones deinterés se pueden comparar las concentraciones deditintos
metabolitos y hacer comparaciones interhemisféricas (Ver Fig 2.). Todos estos datos se pueden almace-
nar tanto en forma cuditativa (imagen) como cuantitativa (vaores de concentracion).
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Fig 2. Comparacion de dos regiones de interés de una zona tumoral y la correspondiente zona contralateral.

PRESENTACION DE RESULTADOS

Exportar dakos: =|

La presentacion de los resultados puede ser bien
por imagen o bien por fichero de texto. Lasimagenes resul-
tantes de | os distintos metabolitos se pueden superponer so-
bre la imagen anatomica por medio de fusién de imégenes
con un factor de mezcla programable, o bien utilizar € con-
torno de las imagenes como referencia.

Imagen Espechascdpica

Captura del ezpectra actual

Se pueden exportar |0s espectros de distintas partes
delaimagen (o regiones de interés) en fichero de texto para
su posterior andisis en otros programas.

Ezpectrods en modo tekto

Los imagenes se pueden almacenar en formato
BMP 0 JPG y los espectros en formato ASCII. También es
posible imprimir los resultados.
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CASO

Como gemplo practico se muestra € estudio de un paciente de Esclerosis Mltiple Remitente
Recurrente con lesones desmidinzantesen d pediincul o cerebd osoizquierdo. El uso dd programaSIVIEW
facilitael estudio completo y comparativo de éreas afectas por lesiones y areas aparentemente sanas.

Por unapartesepue- |
de estudiar lalesony suen-
torno, viendo hastadonde se
extienden las alteraciones um
biogquimicas, comparado con EEmEE
las alteraciones anatémicas
gque e evidencianenlasimé
genesconvenciondes (enese
caso, la imagen anatomica g
corresponde a una imagen Emmam

rejilla de espectros que se magnifican en la parte derecha de lafigura 3, se muestran 9 espectros
de interés que incluyen separadamente lesidn y tgjido circundante cercano, pudiendo evidenciarse las
diferencias en d perfil bioguimico de cada una de las locaizaciones. Mediante la utilidad del cdculo de
aress, tal y como se hamostrado en apartados anteriores, |as diferencias visuaes se pueden ver deforma
objetiva con los cocientes, haciendo estos patente |as ateraciones metabdlicas.

CONCLUSION

Se ha desarrollado un software que proporciona las herramientas de postprocesado necesarias
para extender a uso clinico rutinario la espectroscopia de RMN. Los primeros resultados, en cuanto a
facilidad de mangjo y calidad de los datos obtenidos usando este programa, han sido atamente satisfac-
torios en opinion de los usuarios consultados. Actualmente, @ programa trabgja con estudios multivoxe
de corte Unico pero pretendemos extender su funcionalidad paramangar estudios multivoxel multicortey
voxe Unico.
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