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Resumen 
La obtención de la función de entrada en estudios dinámicos de 
corazón a partir de la imagen PET se realiza habitualmente 
mediante la selección previa de una región de interés (ROI) o 
utilizando procedimientos de análisis factorial para encontrar 
aquellas curvas actividad/tiempo que mejor se adaptan a la 
función de entrada. En este trabajo se presenta un método 
novedoso de segmentación automática y obtención de la función 
de entrada que utiliza mapas de correlación calculados sobre 
estudios dinámicos que emplean 13NH3 como trazador. 
Partiendo de un modelo analítico inicial, se buscan las curvas 
temporales más parecidas en el estudio real empleando la 
correlación. Tomando como datos estas curvas se calculan 
nuevos modelos con los que realizar sucesivas iteraciones. El 
resultado final es tanto una segmentación automática como la 
curva de actividad/tiempo de cada región segmentada. 

1. Introducción 
El análisis cinético cuantitativo de datos PET cardíacos 
dinámicos proporciona información única para 
discriminar entre tejido sano y dañado, con mayor 
fiabilidad que la simple observación de la imagen estática. 
Uno de los datos imprescindibles para realizar esta 
cuentificación correctamente es la caracterización de la 
función de entrada (Input Function, IF) del radiofármaco 
inyectado. Para evitar el procedimiento invasivo de tomar 
muestras de sangre arterial del paciente, la función de 
entrada derivada de la propia imagen (Image Derived 
Input Function, IDIF) es una alternativa cuyo uso 
empieza a extenderse en la práctica clinica [1]. De esta 
forma, la IDIF se puede obtener definiendo manualmente 
una región de interés (ROI, Region Of Interest) en el 
ventrículo izquierdo. El método FADS (Factor analysis 
of dynamic structures) evita la segmentación manual [2-5] 
pero es un proceso computacionalmente intensivo y  las 
soluciones obtenidas no son únicas. El problema de la no 
unicidad de las soluciones se traduce en regiones 
solapadas en la segmentación producida por este método. 

Para que este tipo de herramientas automáticas sean 
candidatas para uso clínico deberían 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 
segmentación y cálculo de la función de entrada 
automáticos en estudios dinámicos de PET cardíaco. 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 (ventrículo izquierdo, ventrículo 
derecho, miocardio). Las TACs se obtuvieron a partir de 
una segmentación manual de un estudio cardíaco de cerdo 
empleando 13NH3. Se escogió un caso con buena relación 
señal-ruido y mínimo solapamiento entre regiones sobre 
el que un usuario experto realizó la segmentación manual, 
de tal forma que se puedan considerar las TACs obtenidas 
como un ejemplo característico . Posteriormente se realizó 
un ajuste aproximado de las curvas para obtener un 
modelo analítico de las mismas (Figura 1).  

Las curvas correspondientes a los ventrículos izquierdo y 
derecho se ajustaron según la siguiente función gamma: 

Figura 1. Curvas modelo normalizadas utilizadas para 
comenzar las iteraciones. 
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aorta. Abajo: miocardio. Las imágenes pertenecen a la misma 
rodaja del estudio. 

4. Discusión 
La técnica de segmentación presentada en este artículo ha 
funcionado en estudios con otros trazadores, incluyendo 
uno de 18FDG en cerdo, uno de H2

15º en cerdo y tres de 
82Rb en humanos. El proceso iterativo encuentra de forma 
adecuada las regiones más 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 vóxel se segmenta con pertenencia 
exclusiva a una de las regiones deseadas. El hecho de que 
los pulmones aparezcan junto al ventrículo izquierdo se 
puede solventar enmascarando la región cardíaca antes de 
proceder a la segmentación automática, dejando fuera 
aquellos órganos que pueden aparecer en el estudio pero 
que no se han considerado en el modelo de segmentación 
actual, como por ejemplo los pulmones o el hígado; otra 
posible solución sería forzar a que el ventrículo izquierdo 
quede íntegramente rodeado por el miocardio, que no se 
segmenta junto a otros órganos. Un posible uso de esta 
nueva técnica es el de generar una base de datos de 
modelos de distintos trazadores y aplicar el óptimo al 
estudio que se desea segmentar. Se plantea también la 
posibilidad de aplicar esta técnica a estudios dinámicos de 
otros órganos, al ser el algoritmo independiente de éstos. 
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