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Resumen

La obtencion de la funcion de entrada en estudios dinamicos de
corazon a partir de la imagen PET se realiza habitualmente
mediante la seleccion previa de una region de interés (ROI) o
utilizando procedimientos de andlisis factorial para encontrar
aquellas curvas actividad/tiempo que mejor se adaptan a la
funcion de entrada. En este trabajo se presenta un método
novedoso de segmentacion automatica y obtencion de la funcion
de entrada que utiliza mapas de correlacion calculados sobre
estudios dindmicos que emplean "NH; como trazador.
Partiendo de un modelo analitico inicial, se buscan las curvas
temporales mas parecidas en el estudio real empleando la
correlacion. Tomando como datos estas curvas se calculan
nuevos modelos con los que realizar sucesivas iteraciones. El
resultado final es tanto una segmentacion automdtica como la
curva de actividad/tiempo de cada region segmentada.

1. Introduccion

El andlisis cinético cuantitativo de datos PET cardiacos
dindmicos  proporciona informacion Unica para
discriminar entre tejido sano y daflado, con mayor
fiabilidad que la simple observacion de la imagen estatica.
Uno de los datos imprescindibles para realizar esta
cuentificacién correctamente es la caracterizacion de la
funcion de entrada (Input Function, IF) del radiofarmaco
inyectado. Para evitar el procedimiento invasivo de tomar
muestras de sangre arterial del paciente, la funcion de
entrada derivada de la propia imagen (/mage Derived
Input Function, IDIF) es una alternativa cuyo uso
empieza a extenderse en la practica clinica [1]. De esta
forma, la IDIF se puede obtener definiendo manualmente
una region de interés (ROI, Region Of Interest) en el
ventriculo izquierdo. El método FADS (Factor analysis
of dynamic structures) evita la segmentacion manual [2-5]
pero es un proceso computacionalmente intensivo y las
soluciones obtenidas no son unicas. El problema de la no
unicidad de las soluciones se traduce en regiones
solapadas en la segmentacion producida por este método.

Para que este tipo de herramientas automaticas sean
candidatas para uso clinico deberian cumplir al menos dos
condiciones: 1) que sean sencillas de utilizar y 2) que
proporcionen resultados consistentes y fiables.

En este trabajo se propone un método nuevo y sencillo de
segmentacion y célculo de la funcién de entrada
automaticos en estudios dindmicos de PET cardiaco. Los
resultados preliminares obtenidos con diferentes

trazadores sugieren que se obtienen correctamente la
IDIFy las TACs (time activity curves, curvas de actividad)
de los diferentes tejidos segmentados.

2. Material y métodos

Se generaron modelos de TACs correspondientes a tres
regiones diferentes (ventriculo izquierdo, ventriculo
derecho, miocardio). Las TACs se obtuvieron a partir de
una segmentacién manual de un estudio cardiaco de cerdo
empleando "NHj. Se escogi6 un caso con buena relacion
sefial-ruido y minimo solapamiento entre regiones sobre
el que un usuario experto realizo la segmentacion manual,
de tal forma que se puedan considerar las TACs obtenidas
como un ejemplo caracteristico . Posteriormente se realizd
un ajuste aproximado de las curvas para obtener un
modelo analitico de las mismas (Figura 1).

Las curvas correspondientes a los ventriculos izquierdo y
derecho se ajustaron seglin la siguiente funciéon gamma:

Left ventricle
Right ventricle
Hyocardiun

a 108 208 308 408 568 608
t

Figura 1. Curvas modelo normalizadas utilizadas para
comenzar las iteraciones.
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f()=Kt"e"? (1.1)

El miocardio se ajustoé a una exponencial mas un factor de
pendiente constante:

f(O)=K(A-e"")+ pt (1.2)

Los valores exactos de los valores K, f y o en las
ecuaciones anteriores dependen de las curvas exactas
empleadas para obtener los modelos, pero la forma
aproximada de éstas siempre es la misma: la de ventriculo
izquierdo es similar a la de ventriculo derecho, con un
ligero retraso y una caida mas lenta, mientras que el
miocardio alcanza una pendiente constante tras una
subida exponencial.

Este modelo aproximada de las TACs encontradas
mediante la segmentacion manual sirve para iniciar un
algoritmo que busca iterativamente las TACs
correspondientes a las tres regiones que se quieren
segmentar. El resultado final de la segmentacién seran
tres mapas de correlaciéon. Un mapa de correlacion es una
imagen estatica con las mismas dimensiones que la
original en la que el valor de vada voxel es el valor de
calcular la correlacion de la TAC correspondiente en la
imagen original con un modelo dado. Cada iteracion tiene
tres pasos.

1. Se calcula la correlacion entre la TAC de cada
voxel de la imagen y la TAC modelo de cada
region. El valor mas alto se asigna a ese voxel en
el mapa de correlacion para esa region si es
superior a un umbral establecido previamente y
cuyo valor en este caso es de p = 0.5 para todas
las regiones. Ese voxel se pone a cero en los
otros dos mapas de correlacién. Se analizan
todos los voxeles del volumen salvo aquellos que
por la amplitud o relacion pico-valle de su TAC
contienen unicamente ruido.

2. Se calcula una mascara a partir del mapa de
correlacion calculado en el apartado anterior
mediante un filtrado de mediana (mdascara 3x3)
para eliminar los voéxeles aislados y una
umbralizacién en la que los véxeles con un valor
menor de 1/3 del maximo para la rodaja en la
que se encuentra el voxel analizado son puestos a
cero.

3. Se calcula una nueva curva modelo para cada
regiéon utilizando la media de los vodxeles
resultantes de la madascara calculada en el
apartado anterior.

El proceso iterativo termina cuando se ha llegado a un
numero configurable de iteraciones. Para las pruebas
presentadas en este trabajo, se ha establecido
manualmente un limite de 10 iteraciones. El resultado
final del método son tres mapas de correlacién con su
correspondiente curva modelo calculada en la ultima
iteracion.

El algoritmo se desarrollé en el lenguaje de programacion
JAVA como un plug-in de analisis paramétrico para el
software PMOD (PMOD, Zurich, Suiza).

El método propuesto se probd en tres estudios de cerdo
empleando *NH; como trazador. Para la adquisicion de
estos estudios se inyectaron 740 MBq de actividad. El
tamafio de matriz del volumen resultante es de 128 x 128
x 47 voéxeles, con un tamafio de voxel de 2.34 x 2.34 x
3.27 mm. Se adquirieron en total 25 frames (18 x 5s, 2 x
15s, 3 x60s, 2 x 300s) durante 900 segundos en total. El
mejor de estos estudios (mayor SNR 'y menor
solapalmiento de regiones) fue el elegido para trazar las
ROIs y obtener los modelos iniciales.

3. Resultados

En la figura 2 se ilustran los resultados de la
segmentacion automatica en uno de los estudios de *NHj.
El ventriculo izquierdo se segmenta junto con los
pulmones, dado que la curva media de actividad de estos
ultimos es mas parecida a la de ese ventriculo que a
cualquiera de las otras dos regiones. La region
segmentada de ventriculo izquierdoqueda completamente
dentro del mapa de correlacion correspondiente al
miocardio. El resultado se alcanzd tras 10 iteraciones, que
tardaron una media (para los tres casos) de 27.29 + 1.78
segundos en el ordenador de prueba.

Figura 2. Resultados de la segmentacion automdtica. Arriba:
ventriculo izquierdo y pulmones. Centro: ventriculo derecho y



aorta. Abajo: miocardio. Las imdgenes pertenecen a la misma
rodaja del estudio.

4. Discusion

La técnica de segmentacion presentada en este articulo ha
funcionado en estudios con otros trazadores, incluyendo
uno de '*FDG en cerdo, uno de H215° en cerdo y tres de
2Rb en humanos. El proceso iterativo encuentra de forma
adecuada las regiones mas parecidas a las curvas modelo
iniciales, modificando éstas para adecuarlas al estudio
analizado. Al contrario de lo que ocurre al utilizar otras
técnicas como FADS, no existe solapamiento espacial en
los resultados: cada voxel se segmenta con pertenencia
exclusiva a una de las regiones deseadas. El hecho de que
los pulmones aparezcan junto al ventriculo izquierdo se
puede solventar enmascarando la region cardiaca antes de
proceder a la segmentacion automatica, dejando fuera
aquellos 6rganos que pueden aparecer en el estudio pero
que no se han considerado en el modelo de segmentacion
actual, como por ejemplo los pulmones o el higado; otra
posible solucion seria forzar a que el ventriculo izquierdo
quede integramente rodeado por el miocardio, que no se
segmenta junto a otros 6rganos. Un posible uso de esta
nueva técnica es el de generar una base de datos de
modelos de distintos trazadores y aplicar el Optimo al
estudio que se desea segmentar. Se plantea también la
posibilidad de aplicar esta técnica a estudios dindmicos de
otros Organos, al ser el algoritmo independiente de éstos.
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