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Resumo: O crescente uso da espectroscopia por
ressonancia magnética (MRS), mais especificamente da
espectroscopia multi-voxel (MVS), em pesquisa e
aplicagcbes clinicas estimulou o surgimento de
ferramentas para visualizagdo e andlise deste tipo de
espectro. A maioria destas ferramentas trabalha apenas
com algum formato especifico de arquivo, nao
disponibiliza seu cddigo fonte e tem sua documentacao
muitas vezes pouco detalhada e escrita em inglés. O
presente trabalho propbe o desenvolvimento de uma
ferramenta para visualizagdo e anélise de MRS, capaz
de localizar espacialmente os espectros adquiridos na
imagem de ressondncia magnética e de selecionar
apenas uma parte destes espectros atraves da aplicacéo
de uma mascara de segmentacdo. A ferramenta esta
sendo desenvolvida em Python/NumPy e seu cdédigo
fonte, assim como toda a documentagdo, ficard
disponivel em portugués de forma didatica e ilustrativa.
Além disso, ela sera disponibilizada em uma plataforma
web colaborativa, chamada Adessowiki, que permite
que a ferramenta seja executada sem necessidade de
qualquer instalacdo ou configuracdo por parte do
usuério.
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Abstract: The increasing use of magnetic resonance
spectroscopy (MRS), specifically the multi-voxel
spectroscopy  (MVS), in research and clinical
applications has stimulated the appearance of some
tools for visualization and analysis of this type of
spectra. Most of these tools work only with a specific
file format does not provide the source code and its
documentation is usually vague and always written in
English. This paper proposes the development of a tool
for visualization and analysis of MRS, able to spatially
localize the acquired spectra within MRI and to select a
subset of spectra based on a segmentation mask. The
tool is being developed in Python/NumPy and its source
code and documentation will be available in
Portuguese, in a didactic and illustrative manner.
Moreover, it will be available on a collaborative web-
based platform called Adessowiki, which allows the tool
to run without requiring any installation or
configuration by the user.
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Introducéo

A espectroscopia por ressonancia magnética (MRS) é
uma técnica que permite a identificacdo e quantificacdo
de metabolitos in vitro e in vivo. Ela utiliza sinais de
prétons de hidrogénio (1H) assim como a imagem por
ressonancia magnética (MRI). Mas enquanto a MRI usa
as informagdes para criar imagens bidimensionais, a
MRS utiliza sinais de prétons de hidrogénio para
determinar as concentrages de metabdlitos em
moléculas organicas [1].

A MRS tem sido usada como uma ferramenta de
diagnostico ndo-invasivo para estudar, por exemplo, as
alteracGes metabdlicas em tumores cerebrais, acidentes
vasculares cerebrais, doencas convulsivas, doenca de
Alzheimer, depressdo e outras doencas que afetem o
cérebro [2].

A MRS pode ser realizada por dois métodos -
espectroscopia single-voxel (SVS), em que um Unico
volume de amostra € selecionado e um espectro obtido a
partir dele, ou espectroscopia multi-voxel (MVS) onde
espectros sdo obtidos a partir de varios voxels em um
Unico bloco de tecido.

Existem ferramentas computacionais disponiveis
para andlise e visualizagcdo de MRS. A maioria dessas
ferramentas foram desenvolvidas para analisar apenas
0s espectros, sem qualquer funcionalidade relacionada
com a localizagdo espacial [3, 4], e portanto adequadas
para espectros single-voxel (SVS). Outras ferramentas
sdo capazes de fazer o registro do espectro com a
imagem de ressonancia [5, 6], adequadas portanto para
analise de espectros multi-voxel (MVS).

De maneira geral, as ferramentas existentes para
analise e visualizagdo de espectros foram desenvolvidas
para trabalhar apenas com um formato especifico de
arquivo (DICOM GE, DICOM Siemens, DICOM
Philips). As ferramentas existentes ndo sdo codigo
aberto, o que restringe sua utilizacdo no ambiente de
pesquisa, ja que muitas vezes seria desejavel algum tipo
de adaptacédo da ferramenta para adequé-la ao projeto de
pesquisa. Além disso, nenhuma das ferramentas citadas
permite aplicar uma méascara de segmentagdo binéaria na
imagem, possibilitando descartar os espectros que ndo
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estdo na regido delimitada pela méascara e que ficardo,
portanto, fora da anélise.

O presente trabalho tem portanto como objetivo
desenvolver uma ferramenta de codigo aberto e num
ambiente web colaborativo, com as seguintes
funcionalidades: leitura de arquivos de MRS no formato
DICOM Philips; registro do MRS com a imagem de
ressonancia correspondente; uso de uma mascara de
segmentacdo que permite a selecdo de apenas uma parte
dos espectros adquiridos; e andlise e visualizacdo dos
espectros. Além disso, essa ferramenta serd toda
documentada em portugués, de forma clara e didatica,
para permitir que o usuario entenda o que esta sendo
executado e possa inclusive personalizar a analise para
se adequar a sua pesquisa especifica. Por fim, a
ferramenta deverd apresentar uma interface amigavel e
sem necessidade de instalagdo na méaquina do usuario.

Materiais e métodos

Single-voxel spectroscopy (SVS) — E uma técnica
de espectroscopia por ressonancia magnética (MRS)
usada para adquirir o sinal (espectro) em um dnico
volume de interesse (VOI) [1]. O VOI é selecionado por
uma sucessdo de trés pulsos de radio frequéncia (RF)
aplicados em um campo gradiente nas direcdes (x, y e z)
(Fig. 1). O resultado obtido é um Unico espectro
quantificando os metabolitos encontrados naquele VOI

(Fig. 2)
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Figura 1: Uma ilustracdo de aquisi¢cdo de um espectro
single-voxel (SVS). (Figura retirada de [1])

Figura 2: Exemplo de um espectro single-voxel
adquirido de um VOI selecionado pelo usuario. (Figura
retirada de [1])
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Multi-voxel spectroscopy (MVS) — 0 MVS também
é uma técnica de espectroscopia por ressonancia
magnética (MRS), mas diferentemente do SVS,
consiste em adquirir simultaneamente os sinais de um
grupo de voxels (multi-voxel) em um VOI selecionado
[1]. O resultado final do MSV pode ser apresentado em
uma matriz de espectros (Fig. 3a) ou na forma de uma
imagem paramétrica, também conhecida por mapa
metabélico (Fig.3b).

Figura 3: (a) exemplo de MVS adquirido de um VOI
bidimensional mostrado na forma de matriz de
espectros; (b) mesmo MVS mostrado na forma de mapa
metabolico. (Figura retirada de [7])

Aquisi¢do dos dados - Os espectros multi-voxels
utilizados nos experimentos foram adquiridos de
sujeitos controle e pacientes utilizando-se um scanner
da Philips (Achieva 3T), instalado na Faculdade de
Ciéncias Médicas da Universidade Estadual de
Campinas. Para cada sujeito foram selecionados dois
volumes de interesse, um localizado no corpo caloso e
outro no hipocampo. Em cada VOI foram adquiridos
espectros distribuidos em uma grade de 13 x 16 voxels.

Ambiente de desenvolvimento - A ferramenta esta
sendo desenvolvida no ambiente colaborativo
Adessowiki, uma plataforma web colaborativa de
ensino e pesquisa [8]. Por ser um ambiente web, com
caracteristicas de uma wiki, é possivel escrever toda a
documentacdo, o cddigo-fonte e os resultados, tudo
num mesmo ambiente, sem a necessidade de qualquer
instalagdo ou configuragdo por parte do usuério. Toda a
biblioteca sera desenvolvida em Python/NumPy e o
cddigo fonte ficara disponivel.

Visdo geral da ferramenta - O usudrio pode
carregar cada arquivo que deseja processar ou
selecionar os arquivos ja previamente salvos em um
servidor de dados do Adessowiki. As imagens e
espectros selecionados (MRI e MRS) séo enviados para
0 modulo chamado Reading, responsavel por obter as
informagdes de aquisicdo das imagens e espectros
contidas nos cabecalhos dos arquivos. O modulo MRI /
MRS co-registration identifica entdo o volume de
interesse (VOI) de onde os espectros foram adquiridos e
faz o registro entre 0 VOI e a imagem. Por fim, o
moédulo Visualization permite aplicar uma mascara na
imagem e encontrar apenas 0s espectros que estdo
contido na regido contida na mascara (Fig. 4).
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Etapas do desenvolvimento - O desenvolvimento
foi dividido em trés principais etapas (mddulos):
Reading, MRI /MRS co-registration e Visualization.

Etapa 1 (Reading) — Essa etapa é composta pelas
funcBes responsaveis por obter as informagdes contida
nos cabecalhos dos arquivos e armazena-las em
estrutura de dados do Python/NumPy. A versdo atual da
ferramenta suporta apenas arquivos no formato Philips
SPAR/SDAT e Nifti. Estd em estudo a possibilidade de
inclusdo do formato DICOM Philips.

Etapa 2 (MRI/MRSI co-registration) — Essa etapa é
composta pelas fungdes responséaveis por, a partir das
informacdes de aquisicdo dos espectros, recriar 0 VOI
originalmente selecionado no scanner pelo o operador. A
principio, € conhecido apenas o0 posicionamento deste
VOI em relagio ao centro do scanner. E nesta etapa do
processamento que as coordenadas do VOI sdo
transformadas para o sistema de coordenadas da
imagem, através de wuma transformagdo rigida,
calculando-se também todos os pontos de interseccgao
entre eles em cada fatia da imagem e transformando
estes pontos de intersecdo em poligonos. E ainda nesta
etapa que uma mascara de segmentacdo binaria pode ser
aplicada, possibilitando a visualizacdo apenas dos
espectros contidos na regido delimitada pela mascara.

Etapa 3 (Visualization) — Esse médulo compreende
a visualizacdo e analise dos espectros (estimativa da
concentracdo de metabdlitos).

READING

Figura 4: Viséo geral da ferramenta e de seus modulos:
Reading; MRI/MRS co-registration; Visualization

Resultados e Discussao

Os primeiros modulos da ferramenta ja foram
desenvolvidos em Python/NumPy diretamente no
ambiente escolhido, Adessowiki (Fig. 5). Cada médulo
é composto por diversas fungdes, e para cada uma
dessas fungBes uma pagina foi criada no Adessowiki,
contendo ndo sé o codigo fonte, mas também uma
descricdo resumida da funcdo, as equacles utilizadas
nos calculos e algoritmos implementados. A péagina
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mostra ainda e exemplos de uso e resultados tipicos
(Fig. 6).

FERRAMENTA PARA VISUALIZACAO E ANALISE DE 3D/MRSI

AR W

BIBLIOTECA DE FU N(;ﬁES

= ETAPA 1 - READING
= ETAPA 2 - MRI'MRSI CO-REGISTRATION
« ETAPA 3 = VISUALIZATION

Figura 5: \ersdo atual da pdagina principal do
desenvolvimento da ferramenta, que ilustra suas
funcionalidades e lista as fungdes contidas na biblioteca.

Cadigo-fonte

import library dpereiraB4 philips spar as lib

def get spar informa

sult

ion({filename) :

er philips spar (filename)
&' 1Y

ize'l)

ize'])

'1r

INFORMAGGOES DO ARQUIVO
Anteroposterior ROl size (mm): 116.658638
Left-right ROI size (mm): 79.90483856
Craneocaudal RO size (mm): 16
Anteropostericr ROl off_center displacement (mm): -0.7169325948
Left-right ROI off_center displacemen (mm)t: -3.95492959
Craneocaudal RO| off_center displacement (mm): 53.9721984%9

Anter RO ar grees): -1.124515533
Left-right ROl angulation (degrees): 6.340526581
c dal ROI ang (degrees): -0,26735094952

Figura 6: Pagina do Adessowiki, contendo o codigo-
fonte e exemplo de uso da funcdo get SPAR_info( ) do
moédulo Reading. Esta funcdo 1€ o cabecalho dos
espectros e extrai as informacdes relevantes para a etapa
de MRI/MRS co-registration

O desenvolvimento das funges do médulo Reading
esta concluido e os resultados obtidos em cada uma das
fungbes deste modulo foram comparados com outras
ferramentas similares [9, 10]. Todas as saidas das
funcdes comparadas foram idénticas, como no exemplo
da Fig. 7. Ja o médulo MRI/MRSI co-registration esta
na etapa final do desenvolvimento, faltando apenas a
funcionalidade que permite o usudrio aplicar uma
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maéscara de segmentacao binaria na imagem MRI. A Fig.
8 exibe um exemplo de resultado obtido no registro de
uma imagem MRI com o VOI do espectro.

Exemplos
P 4 maTLaB 750 (Reoo7.. — © [HEM

Ele Edit Do

Dvtributed  Desktop -

5.87423324  58.0TETEE13  40.33437414)1) o Slart

Figura 7: Comparacéo dos resultados obtidos na funcéo
create_ VOl do modulo Reading com os resultados
obtidos por outra ferramenta disponivel em MATLAB.
Esta funcéo calcula os vértices do VOI selecionado para
aquisicdlo do MRS, no sistema de coordenadas do
scanner.

Figura 8: (a) Imagem original; (b) VOI do espectro; (c)
Registro da imagem com o VOI

Concluséo

A andlise de espectros multi-voxel é uma tarefa
complexa e que demanda tempo por parte do
especialista. Além da complexidade inerente a analise
de espectros propriamente dita, ha ainda um
complicador adicional que é a localizagdo espacial
destes espectros e a necessidade de selegdo automatica
de regibes correspondentes a estruturas cerebrais, que
diferentemente dos volumes de interesse (VOIs), ndo
sdo retangulares. A ferramenta que estamos
desenvolvendo ira permitir que esta analise seja
realizada passo-a-passo, de forma simplificada para os
usuarios, que terdo acesso ao codigo fonte e a uma
documentacdo didatica e detalhada em portugués. Uma
das principais funcionalidades da ferramenta é a
possibilidade de aplicacdo de uma mascara binaria de
segmentacdo na imagem MRI, de maneira que 0s
espectros fora da regido delimitada pela mascara sejam
descartados, facilitando a andlise de estruturas cerebrais.
Além disso, o fato da ferramenta estar sendo
desenvolvida e ser executada completamente em um
ambiente web, elimina a necessidade de qualquer
instalacéo e/ou configuragdo por parte do usuario.

2698

Agradecimentos

Este projeto estd sendo apoiado pela Fapesp — Fun-
dacéo de Amparo a Pesquisa do Estado de S&o Paulo.

Referéncias

[1] Bertholdo D, Watcharakorn A., Castillo M., Brain
Proton  Magnetic  Resonance  Spectroscopy:
Introduction and Overview, Neuroimaging Clinics of
North America, Vol. 23 (3), 2013, p. 359-380.

[2] Soares D, Law M, Magnetic resonance spectroscopy
of the brain: review of metabolites and clinical
applications, Clinical Radiology, Vol. 64 (1), January
2009, p. 12-21.

[3] Provencher SW., Estimation of metabolite
concentrations from localized in vivo proton NMR
spectra. Magnetic Resonance in Medicine, v. 30,
n. 6, p. 672-679, 1993.

[4] Ortega MS, Olier 1, Julia SM, ArGs C.,
SpectraClassifier 1.0: a user friendly automated
MRS-based classifier-development system. BMC
Bioinformatics 11:106, 2010, p. 1-14.

[5] Wilson M, Reynolds G, Kauppinen R A, Arvanitis
TN, Peet AC, A constrained least-squares approach
to the automated quantitation of in vivo *H magnetic
resonance spectroscopy data. Magnetic Resonance
in Medicine, 65(1), 2010, p. 1-12.

[6] Crane JC, Olson MP, and Nelson SJ, SIVIC: Open-
Source, Standards-Based Software for DICOM MR
Spectroscopy Workflows, International Journal of
Biomedical Imaging, vol. 2013, 12 pages.

[7] Bliml S, Panigrany A, MR Spectroscopy of
Pediatric Brain Disorders, Springer , 2013.

[8] Lotufo RA, Machado R, Kérbes A, Ramos RG,
Adessowiki: ~ on-line  collaborative  scientific
programming platform. Proceedings of the 2009
International Symposium on Wikis, 2009, Orlando,
Florida, USA, October 25-27, 2009. Pg 10

[9] Goulden N, Mullins P, BIU Software - Partial
Volume Correction, Bangor Imaging Unit, School of
Psychology, Bangor University- Available from:
http://biu.bangor.ac.uk/projects.php.en

[10] Montelius M, Matlab tool for segmentation and re-
creation of MRS volumes of interest in MRI image
stacks, M.S.c Thesis, Géteborg University, Sweden,
2008.




 
 
    
   HistoryItem_V1
   AddMaskingTape
        
     Range: all pages
     Mask co-ordinates: Horizontal, vertical offset 50.65, 2.89 Width 507.48 Height 52.56 points
     Origin: bottom left
      

        
     0
     0
     BL
            
                
         Both
         AllDoc
              

      
       PDDoc
          

     50.6527 2.8853 507.4828 52.5641 
      

        
     QITE_QuiteImposingPlus3
     Quite Imposing Plus 3.0f
     Quite Imposing Plus 3
     1
      

        
     0
     4
     3
     4
      

   1
  

 HistoryList_V1
 qi2base





