AVISO: Este documento es propiedad de la ICTS Bioimagen Complutense de la UCM. Queda prohibida su reproduccion o difiision total o parcial sin una autorizacion explicita de BIOIMAC.,
NOTA: El presente documento se distribuye como copia no controlada. La edicién en vigor debe consultarse en el PCAL

BIOIM,\C ICTS Biolmagen Complutense

MANUAL DE PROCESADO DE
IMAGENES DE RM CON IMAGEJ

INDICE

1. OBJETO Y CAMPO DE APLICACION......ccociiiiieeieeee et 2
2. DEFINICIONES ...ttt e e e ettt e e e e e e eeaaaa s 2
3. DOCUMENTACION DE REFERENCIA ......coooiitiie e 2
4. DESARROLLOD ... ettt eeaeeaaeae 3
4.1, INTRODUCCION......ccoiiiitiieeee ettt st ste e 3
4.2, CALCULO DE VOLUMENES.......ccoiiiiieeeeeteeteeeeeee et san s 4
4.3, IMAGENES 3D ....oooueiiieee ettt ettt teare e 12
4.4. REESCALADO DE LOS DATOS CON INTERPOLACION. .......cccovveurnnen. 22
4.5, MAPAS DE T1, T2 Y ACD. ..ottt eaeeeeeees 24
4.5.1. CALCULO DEL T2, et 24
45.2. CALCULO DE ADC (DWI). coiiiieiiieeeiiiiee ettt e e e eeaaann e e e e eeennees 31
4.5.3.  CALCULO DEL Tl 33

5. APENDICE ... 35
5.1.  Plugin MRI File MaNAGET .......cuuiiiiiiiiiiiiiiiie e a e 35
5.2.  Programa MRI File ManaQer.........ccouiiiiiiiiiiiieaaeiiiiiiee e 37

Actualizado (01/03/2024) 1/38



BIOII U IAC Manual de Procesado de Imagenes de RM con ImageJ

1. OBJETO Y CAMPO DE APLICACION

El objetivo del manual es servir de guia para la realizacibn de los principales
procesados empleados por los usuarios del CAl de RMN y RSE a través del software
libre ImageJ. El manual es la guia que se emplea durante el desarrollo del “Curso
basico de procesado de imagenes de RM”. Dicho curso consta de dos partes, una
tedrica y una practica. Durante la parte tedrica del curso se impartira brevemente las
bases y las principales aplicaciones de la Imagen de Resonancia Magnética
(Imégenes potenciadas en T1, T2, difusion, perfusion, espectroscopia localizada,..). En
la parte practica se procesaran diferentes experimentos de prueba que seran
suministrados por el CAl de RMN y RSE, siguiendo la guia “Manual de procesado de
ImagedJ”. De forma que los usuarios adquieran las habilidades necesarias para poder
llevar a cabo el procesado de sus propios experimentos.

2. DEFINICIONES

Segun el Documento “Glosario de términos y definiciones” del SIGCAL.

3. DOCUMENTACION DE REFERENCIA

Documento “Glosario de términos y definiciones” del SIGCAL.
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4. DESARROLLO
4.1. INTRODUCCION

En esta pagina web: https://imagej.nih.gov/ij/

os podréis descargar el programa ImajeJ y el plugin BrukerOpener.jar que permiten abrir las
imagenes de resonancia de Bruker adquiridas con el Paravision 3 (equipo Biospec). Los
plugins se deben guardar en el subdirectorio plugins del directorio de instalacion de ImageJ
(éste suele ser C:\Archivos de programas\imageJ). Para que los plugins tengan efecto es
necesario reiniciar el programa ImageJ si éste estuviese abierto.

Para abrir las imagenes de Bruker podemos:

e Abrir File/Open y seleccionar el fichero de imagen de Bruker 2dseq o simplemente
drag & drop. Esto sirve para los estudios adquiridos en equipos que utilicen versiones
anteriores del Paraviasion 5. La nueva version del Paravision no genera el archivo
d3proc que es el archivo que utiliza el plugin BrukerOpener y hay que abrirlos con
File/Import/Raw.

e Importarlas como imégenes binarias e introducir manualmente sus dimensiones, para
ello seleccionaremos File/Import/Raw y abrimos el fichero de imagen de Bruker

2dseq.
4 Imports Ran. X
magetpe: [TomnEgnes <]
wigth: [255  pixels
Heioht [255  pixels . p . .
o [T o Asegurarse siempre que el nimero de imagenes
Number ofimages: [10000 . . . ,
E——— gue indicamos es mayor o igual que el numero
™ wnite is zero Aa imAaanac Aa nilactrn avhnarimantn

v (Liftie-gndian Biis order
I Open allfiles in folder

I~ Use virtual stack

oK | cancel [ Help

Los ficheros de imagen de Bruker siempre se denominan 2dseq y se encuentran en el
directorio:

<paciente>\<exp>\pdata\<proc>

Donde <paciente> es el directorio correspondiente a la muestra/animal; <exp> es el nimero
del experimento y <proc> es el niumero del directorio de procesado, normalmente es el
directorio 1.

En el fichero reco podremos obtener toda la informacion necesaria para abrir la imagen:

#SRECO_wordtype=_32BIT_SGN_INT - Image Type: es la precisién con los que se han
guardado los datos (en general PV6 lo hace como enteros de 16 bits con signo pero
podria ser que lo hiciera como enteros de 32 bits con signo, dependiendo de cémo esté
configurada la reconstruccién en cada equipo).

##$RECO_fov=(3) 2.5600 2.5600 1.2800
##$RECO_size=(3)256 256 32

##$RECO_byte_order=littleEndian - Generalmente, las imagenes de Bruker siempre se
guardan en Little-endian pero como es un parametro que también se puede seleccionar en
los pardmetros de configuracién, si no leyera bien las imagenes, habria que desactivarlo.


https://imagej.nih.gov/ij/
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Cuando abrimos las imagenes usando File/Open, se muestran en escala de colores, por lo que
si queremos pasarlas a la escala de grises habitual de las imagenes de resonancia debemos
seleccionar Image/Lookup Tables/Grays.

Si ya estamos utilizando ImageJ y queremos descargar una version mas nueva podemos
actualizarlo a través del comando Help/Update ImageJ.

4.2.CALCULO DE VOLUMENES.

Abrir el paciente Ejemplo-1, experimento 5

Image/Lookup_Tables/Grays

Podemos seleccionar la regién de la imagen que nos interese:

Imagel - x
File Edit Image Process Analyze Plugins Window Help

B olc|lo|~aliss|alalem| ool #| 8|2 |@|w|=

Se puede recortar la zona de interés sin perder resolucion seleccionando: Image / Crop

2dseq - ) x

- o X

16032, 174x152 plegls, 32-bt 3 2

Para medir el volumen es conveniente aumentar la vista de la imagen mediante la herramienta
lupa de ImageJ (con el botén izquierdo del ratén podemos aumentar el zoom y con el derecho
disminuirlo). Para evitar que la imagen aparezca pixelada al hacer el zoom se debe seleccionar
la opcion que permite interpolar las imagenes aumentadas de este modo: Edit / Options /
Appearance y seleccionar interpolate zoomed images
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¢ 2dseq (300%) = m] X
17/32; 174x152 pixels; 32-bit, 3.2MB

‘ _
;:Me Edit Image Process Analyze Plugins Window Help
Ojojz /o~ su| 48| 2| m|w]>

Stacks Menu

oty
S

AR @O o

K1 [ ]

Marcamos las regiones de interés (ROIs) en cada uno de los cortes

g’ Imagel — x>
File Edit Image Process Analyze Plugins Window Help
mlfelia] > PPt ANPNLN vl m LI PALIPA] [

Freehand selections

L
s,

Durante la segmentacion se generaran diferentes ROIs por lo que es interesante
emplear la utilidad ROI Manager para manejar los ROIs. Mediante esta aplicacion se
pueden modificar, cambiar de nombre, salvar, etc. los ROIs generados. En las Ultimas
versiones de ImageJ esta aplicacion esta en Analyze / Tools / ROI Manager. Al ejecutar
el plugin aparece una ventana que puede estar abierta durante toda la sesion de
Imaged.

4 Rol Manager — O £

Update

Delete

Para anadir un ROl basta con utilizar la

Rename...

Weasure opcion Add del ROl Manager. Se pueden
Desslect afiadir tantos ROIs como se quieran.

Properties...

Flatten [F]

Mare =

I~ Show All
< Labels

Se puede cambiar el nombre de cada ROI mediante la opcion Rename cuando se
tiene seleccionado el ROI en la ventana del ROl Manager. Cada ROI estara vinculado
al corte donde fue definido.
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Para facilitar la medida del volumen podemos jugar con las intensidades. Image / Adjust /
Brightness / Contrast

& ROIManager

0012-0050-0124
0013-0046-0126
0014-0046-0126
0015-0048-0123
0016-0048-0124
0017-0049-0122
0018-0049-0121
0019-0047-0121
0020-0045-0121
0021-0046-0122
0022-0046-0120
0023-0046-0119
0024-0046-0118
0025-0046-0116
0026-0045-0116
0027-0042-0116

¢ B&C

Mindmum

M AL

Brightness

Ao

Sel

a x

Add [f]

Update

Delete

Rename...

Measure

Deselect

Properties..
Open..
I

Fill

Draw

AND

OR (Combine)
XOR

Split

Add Particles
Multi Measure
Multi Plot

Sort

Specify.
Remove Positions.
Labels..

List

Interpolate ROIs
Translate

Help

Options...

|

Conirast

| Resel

|

Apply

Para guardar un ROI se utilizar4 la opcion Save. Esta
opcion se encuentra en la lista que aparece cuando se
selecciona el botén More. Si hay un ROI seleccionado en la
ventana del ROl Manager se salvara este ROI individual. El
fichero es un fichero con extensién roi y tiene un formato
especial de ImageJ. Es muy util guardar todos los ROIls de
un mismo animal. Para ello se deseleccionan los ROIs de la
lista del ROl Manager mediante el boton Deselect y se
vuelve a seleccionar Save. En este caso se salvard un
fichero con formato zip que contiene ficheros para cada uno
de los ROls.

Para recuperar los ROIs salvados, ya sea individualmente o
un conjunto de ROIs, hay que emplear la opcién Open que
también se encuentra en la lista de opciones que se abre al
seleccionar la opcién More.

Para borrar un ROI de la lista hay que seleccionar ese ROI
y pulsar la tecla Delete. Se pueden borrar todos los ROIs a
la vez si no hay ROIs seleccionados.

En la carpeta del experimento estaran guardados los rois empleados
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Es posible obtener la medida del ROI desde el ROl Manager mediante el boton
Measure. El resultado serd el mismo que empleando la utilidad Analyze / Measure en
la ventana del ImageJ. Si se quieren obtener las medidas para todos los ROIs del ROI
Manager a la vez, bastara con emplear el botén Measure cuando no hay seleccionado
ningun ROI individual de la lista (botén Deselect). Boton derecho permite seleccionar
varias opciones.

4 Results - O ®
File Edit Font Results
[Cabel Jarea Mean Min Max g

1 371 822993502491 334241632 1265287 168

2 333 890656549.093 581691264 1251131136

3 331 930408883 966 291728096 1304429312

4 520 8147706858431 363839904 1351811840

5 562 1013649367 858 440078048 1378475008

[ 636 10375859141.031 428323712 1413855872

7 673 1079083559750 452003712 1461412480

a 626 1042054559003 135878752 1642343040

9 573 1040569636 468 257414000 1763100800

10 486 1029692793742 410078528 2147467904

" 493 927583181.828 352436320 1312777088

12 480 903302748.733 426225728 1565462656

13 434 866700380461 273741120 1341648128

14 364 F73628435.780 338860000 1212225024

19 269 §39228341.829 179650672 984111680

16 57 596165821.193 338386080 809616320 ——

4]
Cut
Caopy
Clear
Select All
Clear Results
Distribution.
Set Measurements
Rename
Duplicate...
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BIOIMANC

_é Results — [} =
File Edit Font Results
[Label Jarea  [Mean Min Wax =

1 371.000 822993902491 334241632.000 1265287168.000
2 333.000 B90656549.093 581691264.000 1251131136.000
3 351.000 930408883966 291728096.000 1304429312.000
4 520000 914770688431 363839904 000 1351811840.000
4] 562.000 1013649367.858 440075048.000 1378475008.000
|3 535.000 1037589141.031 429923712.000 1413855872.000
7 673.000 1079083559.750 452003712.000 1461412480.000
3 626.000 1042054559.003 135878752.000 1642343040.000
9 573.000 1040569636468 257414000000 1763100800.000
10 495.000  1029692793.742 410073528.000 2147467904000
1 493,000 927583181.826 352436320.000 13127770858.000
12 480.000 903302748.733 426225728.000 1565462656.000
13 434.000 866700330461 273T41120.000 1341643128.000
14 364.000 TF73628435.780 338860000.000 1212225024 .000
15 269.000 B39228341.829 1759650672.000 984111680.000
16 57.000 596165821193 338386080.000 809516320.000
17 Mean 452375 906754874473 3501360958.000 1387822216.000
18 5D 158.886 142659247 932 110375278575 305315800515
19 Min 57.000 596165821193 135878752.000 B809616320.000
20 Max 673.000 1079083559.750 581691264 000 2147467904.000

2l [

File / Save as — Excel

(en la carpeta del experimento esta guardado el archivo Excel de resultados)

AVISO: Este documento es propiedad de la ICTS Bioimagen Complutense de la UCM. Queda prohibida su reproduccion o difusion total o parcial sin una autorizacion explicita de BIOIMAC.

NOTA: El presente documento se distribuye como copia no controlada. La edicion en vigor debe consultarse en el PCAL

™ B AR Results - Microsoft Excel - [m] X
Inicio Insertar Disefio de pagina Férmulas Datos Revisar Vista Acrobat 2] 9 o 2
* Calibri -1 o = = General - A S<lnsertar - E -+ W ﬁ
Ba- F]K S A A - B3y o000 | EEliminar - | g &
Pegal — Estilos |, Ordenar  Buscary
7 B o+ - | [ElFormato + | &2~ yiiltrar - seleccionar -
Portapapeles ] Alineacian F] Mamero E] Celdas Modificar
B19 - £ | suma v
A B C D E F G H 1 =
1 Label Area Mean Min Max ]
2 1 371 822993902 334241632 1265287168
3 2 333 890656549 581691264 1251131136
4 3 351 930408884 291728096 1304429312
5 4 520 914770688 363839904 1351811840
6 5 562 1013649368 440073048 1378475008
7 6 636 1037589141 429923712 1413855872
8 7 673 1079083560 452003712 1461412480
9 8 626 1042054559 135878752 1642343040
10 9 573 1040569636 257414000 1763100800
11 10 496 1029692794 410078528 2147467904
12 11 493 927583182 352436320 1312777088
13 12 480 903302749 426225728 1565462656 3
14 13 434 866700380 273741120 1341648128
15 14 364 773628436 338860000 1212225024
16 15 269 639228342 175650672 984111680
17 16 57 596165821 338386080 809616320
18
19| [suma 7233]
20
21 17 Mean 452,375 906754874 350136098 1387822216
22 18 sD 158,586 142659248 110375279 305315801
23 19 Min 57 596165821 135878752 809616320
24 20 Max 673 1079083560 581691264 2147467904
= L
26 hd
4 4 » M| Results %] 4] T} ] |
Listo | Promedio: 7238 Recuento: 2 Suma: 7238 |@@E| 1008 @ [} d-)

Total= 7238
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Este valor total obtenido corresponde al niumero total de voxeles que componen el volumen
seleccionado. Para obtener el valor del volumen total hay que multiplicar este nimero de
voxeles por el volumen de cada voxel.

Para poder obtener toda la informacion necesaria para calcular el volumen de cada voxel
abriremos el fichero reco y buscaremos:

RECO_FOV (cm)y RECO_SIZE £ oo - o ox
File Edit Font Examples Macros Debug
(Ejemplo-1/5/pdata/l/reco) ﬁgggggz{ggfgr:c!g;mg?&ORDERING i

#H#SRECO_inp_size=(3)
512192 32
#H#SRECO_ft_size=(3)
512 256 32

56 256 32
#H#RECO_offset=(3,1)
12800
##SRECO_regrid_mode=NO_REGRID
$% @vis= RECO_mode RECO_inp_order RECO_ft_size RECO_fov RECO_size RECO_offset
##$RECO_regrid_offset=0.00
##$RECO_ramp_gap=0.00
##$RECO_ramp_time=0.00 v

< >

En las imagenes 3D:

Abrir el archivo reco (<paciente>/<exp>/pdata/l/reco)

Obtener los valores de RECO_FQOV (cm). En este caso es ( 2.56, 2.56, 1.28)

Obtener los valores de RECO_SIZE. En este caso es (256; 256; 32)

Dividir RECO_FOV(1)/RECO_SIZE(1) = resolucion(1). En este caso 0.01 cm = 100 pm
Dividir RECO_FOV(2)/RECO_FOV(2) = resolucion(2). En este caso 0.01 cm = 100 pum
Dividir RECO_FOV(3)/RECO_FOV(3) = resolucion(3). En este caso 0.04 cm = 400 pum

El volumen de cada voxel = resolucion(1)*resolucion(2)*resolucion(3). En este caso seria
4e+6 pm?.

Multiplicar este volumen por el nimero total de pixeles para obtener el volumen total. En
este caso tendriamos:

o 7441 * 4e+6 um3= 28952 e+6 um?3 = 28952 mm? = 0.028952 cm?

Volumen de Edema = 0.029 cm?

En las imagenes 2D:

Abrir el archivo reco (<paciente>/<exp>/pdata/l/reco).Ej:Ejemplo-1/4/pdata/l/reco
Obtener los valores de RECO_FOV (cm). (2.56 ; 2.56)

Obtener los valores de RECO_SIZE. (256 ; 256)

Dividir RECO_FOV(1)/RECO_SIZE(1) = resolucion(1) (100pm)

Dividir RECO_FOV(2)/RECO_FOV(2) = resolucion(2) (100pm)

El area de cada pixel = resolucion(1)*resolucion(2) (1e+4um?)

Multiplicar esta area por la anchura del corte (slice thick) expresada las mismas
unidades que el area anterior. Esto nos dara el volumen de cada voxel.
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4 acqp - O X
File Edit Font Examples Macros Debug
#H#SACQ_slice_angle=(7) ~
-0.00 -0.00 -0.00 -0.00 -0.00 -0.00 -0.00
##$ACQ_slice_orient=Arbitrary_Oblique
##SACQ_patient_pos=Head_Supine
#H#SACQ_read_offset=(7)
2.200 2.200 2.200 2.200 2.200 2.200 2.200
$$ @vis= ACQ_fov ACQ_read_ext ACQ_slice_angle ACQ_slice_orient
ACQ_patient_pos
#H#SACQ_phase1_offset=(7 )
3.200 3.200 3.200 3.200 3.200 3.200 3.200
#H#SACQ_phase?_offset=(7 )
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
#H#SACQ_slice_sepn=(6)
2.00200200200200200
#H#SACQ_slice_sepn_mode=Equidistant
$3 @vis= ACQ_read_offset ACQ_phase1_offset ACQ_phase2_offset ACQ_slice_sepn
HASACQ_slice thick=2.000)
#H#SACQ_slice_offset=(7)
-6.900 -4.900 -2.900 -0.900 1.100 3.100 5.100
#H#SACQ_obj_order=(7)
0246135
##$ACQ_flip_angle=0
$3 @vis= ACQ_slice_sepn_mode ACQ_slice_thick ACQ_slice_offset ACQ_obj_order
##SACQ_flipback=No
##SACQ_echo_time=(1)

125.400
#H#SACQ_inter_echo_time=(1)
30.000

#H#SACQ_recov_time=(1)
2000
$3 @vis= ACQ_flip_angle ACQ_flipback ACQ_echo_time ACQ_inter_echo_time v

Para obtener el valor de la anchura del corte hay que editar el fichero
Ejemplo-1/4/acqp

En estos ficheros hay que buscar ##3ACQ_slice_thick. El valor de la anchura del corte
almacenada en estos ficheros estd expresado en milimetros.

- Finalmente hay que multiplicar el volumen de cada voxel por el nUmero total de pixeles
del volumen seleccionado.

Generalmente se suele medir también el volumen total del cerebro y el valor final se
expresa como la relacién Vol. del edema / Vol. Total de cerebro.

Coémo crear un montaje de imagenes:

Image/Stacks/Make Montage

& Make Montage X 4 Montage (200%) - b X
420x153 pixels: 32-bit; 251K

Columns:
Rows:

Scale Factor:
First Slice:
Last Slice:
Increment:

Border Width:

T

Font Size:

™ Label Slices
[” Use Foreground Color

OK Cancel

Como seleccionar los parametros que se guieren medir.

Analyze / Set Measurements



BIOI' u IAC Manual de Procesado de Imagenes de RM con ImageJ

AVISO: Este documento es propiedad de la ICTS Bioimagen Complutense de la UCM. Queda prohibida su reproduccion o difusion total o parcial sin una autorizacion explicita de BIOIMAC.
NOTA: El presente documento se distribuye como copia no controlada. La edicion en vigor debe consultarse en el PCAL

File Edt Image Process Analyze Plugins Window Help
O c|o| < 4N Ala || oufs| 4|8 | #|m]w]>»

Magnifying glass (or use “+" and ™-" keys)

¢ Set Measurements X

{ W [Area) ¥ Mean gray value
16/32; 91x101 pixels; 32-bit, 1.1M8 I Standard deviation ™ Modal gray value

¥ Min & max grayvalue ¥ Centroid

[~ Center of mass v Perimeter

™ Bounding rectangle ¥ Fit ellipse

™ Shape descriptors [~ Ferel's diameter
I Integrated density ™ Median

™ Skewness ™ Kurtosis

I~ Areafraction [~ Stack position

[T Umitto threshold [ Display label
™ Invent Y coordinates I~ Scientific notaion

I Add to overlay ™ NaN empty cells
Redirectto: |None ~
> 4] 1| | Decimal places (0-9). |3

oK | Cancel| Heip |

Podemos obtener informacién adicional (area, perimetro, diametros mayores y
menores, etc.)

Analize / Measure

_é Results — O x
File Edit Font Results
|Area |Mean Mode tin hax |>< |Y |F'erim. |Maj0r |Min0r |Ang|e -

1 926 1488088675.255 1603472872.004 21319382 2147467904 58268 51.765 214.027 65746 17933 121365

x4

4.3.IMAGENES 3D

Existen multiples posibilidades para la representacion de las imagenes 3D con el programa
ImageJ. Aqui sélo describiremos las siguientes:

- El plugin Volumen Viewer
- El plugin Imagej 3D Viewer
- Image / Stacks / 3D Project

Primero hay que tener en cuenta que una imagen 3D es realmente una matriz tridimensional
aunque al abrir el fichero se represente como una sucesion de cortes 2D. En este tipo de
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imagenes la resolucidn en las tres dimensiones es igual o comparable, de modo que a partir de
las imagenes 2D se pueden obtener imagenes con cualquier otra orientaciéon. En el caso de
que la resolucion en las tres direcciones no sea la misma (generalmente es necesario bajar la
resolucion en la 32 dimension para reducir el tiempo de adquisicion de la imagen) sera
necesario interpolar las imagenes para obtener voxeles isotrépicos.

Para ilustrar el modo de trabajo de las imagenes 3D del programa ImageJ utilizaremos el
experimento:

Ejemplo-2/6/ pdata/ 1/ 2dseq.

Algunos de los plugins anteriores necesitan como paso previo la conversién de las imagenes a
imagenes de 8-bits (alguno lo hace de forma automatica).

Para ello ejecutar: Image / Type / 8-bit

Volumen Viewer

Para trabajar con esta opcion es necesario instalar el plugin Volumen_Viewer.jar. Recordad
que hay que copiar este fichero en el subdirectorio plugins 0 en algun otro subdirectorio, por
ejemplo 3D, del subdirectorio plugins de ImageJ.

¢ 2dseq - [m] X
142/256; 256x256 pixels; 16-hit, 32MB

Abrimos el experimento que queremos procesar

gkt | |

Este plugin muestra la serie de imagenes (stacks) como cortes (slices), proyecciones o
volimenes en un espacio 3D. Este complemento se puede usar con imagenes de 8, 16 o 32
bits. Plugins / 3D / Volumen Viewer
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(] Volume Viewer 2.0

[votume v |Trilinear z-Aspect{1.0 sampling3 1.0 Background Color

= [m] X
Save View Reset
o Transfer Function (TF): Color & Alpha
Hide | |original [Z]
T

DrawLUT RGB® RO GO BC

e ——

(1D | 2DGrad [ 2DMD | 3DFil

Draw the alpha graph of the 1D-TF(lum)
1375

Dist.

arovarsipraomer | Lauto|[ dear |

[] Light object color =={ )
ambient )
specular

174 shine &
Scale

Rotation: x=|__ 110 y=[ a3 =] 1a] [ x | vz | x2 |  show: Axesil  clipping[] Siice positions ]

Podremos indicar si en la ventana central queremos mostrar un corte seleccionado, pudiendo
ajustarse el angulo de visién con el ratén. La posicién del volumen puede cambiarse pulsando
la tecla SHIFT y arrastrando el raton o simplemente utilizando los cursores.

Background Color

Show
"

150
Dist

an
Scale

Rotation: x~ v o = 1 w | n | u Show: Axes[v¥]  Chpping Siice positions »

- Permite seleccionar la
orientacién deseada.

- Permite moverse entre los
diferentes cortes.
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- Hacer zoom.

- Aplicar diferentes filtros.

- Salvar la imagen
seleccionada.

ImageJ 3D Viewer

El plugin Imaged 3D Viewer (ImageJ_3D_Viewer.jar) se incluye con ImageJ en la carpeta
ImageJ / plugins/ 3D. La ultima versién del plugin puede descargarse desde el sitio web de
visor 3D (http://3dviewer.neurofly.de/ ).



http://3dviewer.neurofly.de/
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_ : El visor 3D Viewer utiliza Java 3D para permitir la visualizacion
A st rapida de las imagenes 3D como imagenes de volumen,
Thrsshokd B superficie y orthoslice. Si es necesario, instalara de forma
Revuiptegtacke | automatica el Java 3D.

Abrir el fichero de imagen Ejemplo-2 / 6 / pdata/ 1/ 2dseq y seleccionar el plugin ImageJ 3D
Viewer de la lista de plugins. Para trabajar con este plugin es necesario que las imagenes sean
de 8-bits. Como ya comentamos anteriormente, esto se puede realizar antes de cargar el plugin
(Image / Type / 8-bits) o al abrir la imagen nos lo pedira y el propio plugin haréa la conversién
(Nota: cuando el plugin hace la conversion muchas veces el resultado no es el correcto). Si
“none” es seleccionado en la opcién color se mantendra el color original de la imagen.

Ejemplo resultados con Resampling factor=1, 2y 3.

= £} ) Image) 3D Viewer - o X

File Edit View Add Landmarks Help File Edit View Add Landmarks Help File Edit View Add Landmarks Help

Mediante este plugin se puede hacer la reconstruccion tridimensional de los datos 3D con
diferentes representaciones:
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Volumen

£
File Edit View Add Landmarks Help

%) Image) 3D Viewer - o X

File Edit View Add Landmarks Help

[£] Add .. X

Image  |PRE -
Name |2dseq
Displayas |Volume -

Color

Naone
Threshold |0
2

Resampling factor
Channels

[ red [V green ¥ blue

Start attime point |0

Cancel

Con el raton se pueden realizar diferentes ajustes interactivos como rotacion, translacién o
zoom.

e Rotar: Presionando el boton izquierdo.
e Trasladar: Presionando el boton izquierdo + shift.

e Zoom: Lupa (Herramientas ImageJ).

Es posible animar el contenido para mostrarlo como un video: View / Record 360 deg rotation.
Si prefieres grabar un movimiento aleatorio en vez de la rotacién alrededor de un eje
selecciona start freehand recording y a continuacién rota el contenido en cualquier direccién

y presiona stop freehand recording para finalizar el video. Los videos se pueden guardar
seleccionando: ImageJ / File / Save As / AVI
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[£] ImageJ 3D Viewer - O X :
1/180; 512x512 pixels; RGB; 130MB

File Edit |View | Add Landmarks Help
Reset view
Center »
Fit view to »
Set view »
Take snapshot
Record 360 deg rotation
Start freehand recording
Stop freehand recording

Start animation
Stop animation
Change animation options

Sync view

Edit Scalebar

Adjust light

Change background color
Fullscreen c

T I

Con el ImageJ 3D Viewer podemos afadir otros experimentos a un experimento ya
abierto de forma que se puedan visualizar movimiendose a la vez.

&
File Edit View Add Landmarks Help

X

[£] Add ..

image [EEE) -|
ame [2Ssess
Displayas [volume <]
Color [None -]
Threshold [0
Resampling factor |2
Channels

Wred ¥ green ¥ blue

Start attime point |0
K | cancel

Edit / transformation / Reset transfor — volver a la situacion original
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el 30 Vbt O

nagel 30 Viewer o

Fia EdN View Add Lasdmarks Help File Edt View Add Lasdmarks Help

Podemos seleccionar una parte de la imagen que queremos eliminar, para ello definiremos con
las herramientas de seleccién de ROI del Imaged y una vez seleccionado pinchando con el
botdn derecho del ratén y seleccionamos fill selection.

Superficie

|%| ImageJ 3D Viewer - O X
File Edit View Add Landmarks Help

X

(£ Add ..

Image m
Name W
Display as ’m
Color m
Threshola [100
’27

Resampling factor

Channels

¥ red I green ¥ blue

Start attime point |0
OK Cancel
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Orthoslice

(2] image) 30 Viewer - o x
File Edit View Add Landmarks Help

¥ Show yz plane

xcoordinate < [ I[ 60

¥ Show sz plane

ycoordinate 4 [ il IE

¥ Showxy plane

zcoordinate < [ I im

You ean use thex,y and z key plus
the arrow keys to adjust slices in

Boton  derecho.
Adjust slice

Adjust siices
Undate Volume * y and z direction respectively.

Fill sellection
Srmooth
Decimate mesh

¥ Shade surface

oK | cancel
Saturated volume rendering
Color surface from image

% y,2+ SPACE switches planes an
and off

3D Projection

Esta es una opcién del menu de Stacks de ImageJ:
Image -> Stacks -> 3D Project

Las series de imagenes iguales (de tamafio y de profundidad), como por ejemplo un conjunto
de cortes bidimensionales o una serie 3D son consideradas por ImageJ como un serie (stack)
de imagenes. Un conjunto de imagenes independientes puede convertirse en una serie y una
serie puede separase en imagenes individuales (ver opciones del submenl stack del menu
Image)

Mediante la opcién 3D Project podemos visualizar en 3D una serie de imagenes.

Generalmente el programa ParaVision de Bruker guarda las imagenes como series de datos
enteros de 32 0 16 bits

Cuando seleccionamos la opcién 3D Projection se abre la siguiente ventana:
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d 4 3D Projection x [
11/36, 3624256 pixels; 8-bit, 3.2M8

10/36; 256x362 pixels, 8-hit; 3.2MB
Projection method:  |[ENTIEEREEN ~

Ayis of rotation:  |Y-fuis

Slice spacing (pixels) |1.00
Initial angle (0-359 degrees): |0

Total rotation (0-359 degrees). |360

Rotation angle increment. |10
Lower transparency bound ’17

Upper transparency bound:  [255

Opacity (0-100%). |0

Surface depth-cueing (0-100%). |100

Interior depth-cueing (0-100%); |50

I~ Interpolate

OK Cancel | Help

>l o

Existen 3 tipos de proyecciones: Nearest Point, Brightest Point y Mean Value.

En cualquiera de los tres casos se genera una vista 3D de los datos que se presenta en
pantalla como si rotase alrededor de unos de los ejes de la imagen. Este eje puede
seleccionarse mediante la opcién Axis of Rotation.

Mediante este programa es posible realizar un reescalado de los datos en la direccién Z
mediante la opcion Slice Spacing. En este caso es conveniente seleccionar la opcién
Interpolate que aparece al final de la ventana. En caso contrario sélo se realiza una
duplicacién de pixeles generando una imagen muy pixelada.

Los restantes parametros se refieren al angulo total de la rotacién de las proyecciones 3D, al
namero de vistas que se generan y el aspecto de la visualizacion 3D.

Proyeccion de Maxima Intensidad (MIP) o Brightest point

El algoritmo MIP de reconstruccién 3D es muy util en algunas ocasiones y de los tres que
ofrece ImageJ es el mas usado en IRM. Por ejemplo, este algoritmo es imprescindible en el
caso de las angiografias de RM pero puede ser muy Uutil siempre que tengamos zonas
hiperintensas en contraste con zonas hipointensas.

En el ejemplo que vemos abajo la secuencia de RM se ha adaptado para obtener una sefial
muy intensa de las zonas de la manzana en la que existe dafio y muy poca sefial del tejido
sano. Las imagenes con las que vamos a trabajar se encuentran almacenadas en el fichero

Ejemplo-3/2/pdata/ 1/ 2dseq

Este fichero contiene 128 imagenes de 128 x128 pixeles cada una de datos enteros de 16 bits.

Cambiar a escala de grises. En este caso no es necesario realizar un reescalado de los datos.
Al ejecutar la opcién 3D Project con los datos anteriores del siguiente modo:
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& 3D Projection X

Projection method:  |i=GlIES0E ~

Axis of rotation:

Slice spacing (pixels):

ol —~ =<
S| £
4

Initial angle (0-359 degrees).

[
o
(=]

Total rotation (0-359 degrees):
Rotation angle increment:

Lower transparency bound:

hh

ra
o
o

Upper transparency bound:

Opacity (0-100%):

.

—
=}
=

Surface depth-cueing (0-100%):
Interior depth-cueing (0-100%):

[ Interpolate

o
0O =
o
=1
o
i,
T
iR
=

OK

Se obtiene:

& Projections of 2dseq (200%) - O X
14/36; 182x128 pixels; 8-bit, 819K

Esta serie de proyecciones 3D obtenidas (36 en este
caso) pueden verse a modo de video mediante la
opcion: Image — Stacks —Tools — Start Animation.

4.4, REESCALADO DE LOS DATOS CON INTERPOLACION.

Cuando estamos trabajando con imagenes tridimensionales en algunos casos puede que nos
interese reescalar los datos en la direccion Z. Por ejemplo cuando vamos a hacer una
reconstruccion 3D de datos que no tienen la misma resolucién en las tres direcciones. Este es
el caso de los datos del experimento Ejemplo-2 / 5/ pdata / 1 / 2dseq, que podéis ver en la
imagen. En este cado el FOV adquirido es 2,6 x 2,6 x 2,6 cm® y la resolucion de la imagen
reconstruida es 256 x 256 x 64 como se puede ver en el fichero reco. Si realizaramos la
reconstruccion directamente obtendriamos un volumen deformado como vemos en la imagen.

Ojo al pasar a 8 bits.
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| £ Imagel 30 Viewer

File Edit View Add Landmarks Help

¢ 2dseq - O X

37/64; 256x256 pixels; 8-hit; 4MB

En este caso es necesario reescalar laimagen. Para ello necesitamos conocer el RECO_fov y
el RECO_size, estos valores los podemos obtener abriendo el fichero reco del experimento que

estamos analizando (Ejemplo-1/5/pdata/1/reco).

4 reco
File Edit Font Examples Macros Debug

3% /opt/PV3.0.1/data/servicio/nmr/B80nhFrt01.3M1/5/pdata/1/reco
##$RECO_mode=FT_MODE
##$RECO_inp_order=NO_REORDERING
##$RECO_inp_size=(3)

256 192 64

##SRECO _ft_size=(3)

256 256 64

##SRECO_offset=(3,1)

000

##$RECO_regrid_mode=NO_REGRID

$$ @vis= RECO_mode RECO_inp_order RECO_ft_size RECO_fov RECO_size

##$RECO_regrid_offset=0.00

##SRECO_ramp_gap=0.00

##SRECO_ramp_time=0.00 v
>

<

Una vez que tenemos esta informacién podemos utilizar una de las opciones:

Image — Adjust — Size

Image — Scale
Para calcular el nimero de pixeles o imagenes en la direccibn Z haremos la siguiente

operacion:
Nuevo n° pixeles = FOV (3) / resolucidén plano

donde: Resolucién plano = FOV(1) / RECO_size(1)

En nuestro ejemplo hariamos:
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& Scale X

X Scale & Resize X

il Width (pixels). |256

Z Bcale Height (pixels): |258

Width (pixels), |256 Depth (images). |2

Height (pixels) 56
¥ Constrain aspect ratio

T

Depth (images). W Average when downsizing

- Interpolation ’W‘
v Average when downsizing oK Cancel

v Process entire stack

Interpolation

:

¥ Create new window

oK Cancel

En ambos casos es importante activar la opcién de realizar una interpolacién. En otro caso
s6lo se realiza una duplicacién de pixeles y la imagen parece pixelada. Se puede seleccionar la
interpolacion Bilinear y Bicubic. Esta dltima produce mejores resultados pero necesita mas
tiempo. Una vez realizada la interpolacién podremos realizar la reconstruccion 3D del volumen
como podemos ver en la siguiente imagen.

(2] Image) 3D Viewer - o X

File Edit View Add Landmarks Help

4.5.MAPAS DE T1, T2Y ACD.

Para realizar el calculo de los mapas de T1, T2 y ADC (Apparent Diffusion Coefficient)
a través del programa ImageJ existen diferentes opciones. En los ejemplos descritos
en este manual utilizaremos el plugin MRI Analysis Calculator (copiar el fichero
MRI_Analysis_Calculator.class en la carpeta de plugins).

4.5.1. CALCULO DEL T2.

Para realizar el calculo del T2 abriremos el experimento Ejemplo-4 /9 / pdata/ 1/ 2dseq. Este
fichero consiste en una serie de imagenes registradas con una secuencia eco de espin con un
Unico corte, adquirido con un TR=5000 ms a diferentes valores de TE. Los experimentos se
realizaron sobre cuatro viales que contenian agua, agua mas sulfato a dos concentraciones
diferentes y aceite de oliva.
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4 2dseq - o x

6/100; 256x256 pixels; 32-hit, 25MB

4 2dseq - o X
6/100; 256x256 pixels; 32-bit, 25MB

Lo pasamos a escala de grises:

Image / Lookup Tables / Grays

Abrimos Plugins / Analyze / MRI Analysis Calculator o Plugins / MRI Analysis Calculator
dependiendo donde hayamos descargado el plugin.

i
d

4 MRI Analysis Calculator

MRI Analysis Calculatorvi1.0

Please feel free to

Seleccionamos el pardmetro que queremos calcular,

contactthe author with any questions:

Karl Schmidt

en este caso el T2 (T2 Calculation)

kfschmidt@bwh.harvard.edu
Please choose from one of
the calculation choices below
and click OK to get started:

T2 Calculation -
OK Cancel

T2 Calculation Parameters X

This Calculation uses

a Simplex algortihm to fit the values
from each slice in a T2 stack to the
exponential eq.
Sn=S0EXP(-TENT2)

T2 image stack:

Se abre la siguiente ventana donde tenemos que introducir en
segundos los valores del pardmetro que hemos variado; en el caso
del T2 es el tiempo de eco (TE). Recordad que en el experimento 9
tenemos un TR fijo de 5000 ms y un TE inicial de 5 ms que se
incrementa 100 veces de forma constante hasta llegar a un TE final
de 500 ms.

[26seq =]

TEvalues (1 secs) o each Si desconocemos los valores de TE abriremos el archivo acqp
(570020030604 005 055007 6080 dentro de la carpeta del experimento que estamos analizando

Zero T2 alues wihan Ri2less han (Ejemplo-4 / 9 / acqp). La lista de los valores de TE estan
fooo almacenados con el nombre ACQ_echo_time. Estos valores vienen

s e expresados en milisegundos por lo que es necesario pasarlos a

v RS0 generate R iap’

OK | Cancel

segundos. Cuidado con la opcién de Clip T2 values exceeding,
siempre deberd de ser mayor que los valores del T2 que esperamos
obtener
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£ acap - o %
File Edit Font Examples Macros Debug

$$ @vis= ACQ_slice_sepn_mode ACQ_slice_thick ACQ_slice_offset ACQ_obj_order ~
##$ACQ _flipback=No

EHSACQ_echo_time=( 100)

5.000 10.000 15.000 20.000 25.000 30.000 35.000 40.000 45.000 50.000 55.000

165.000 70.000 75.000 80.000 85.000 90.000 85.000 100.000 105.000 110.000
000
0 125.000 130.000 135.000 140.000 145.000 150.000 155.000 160.000

0
0 175.000 180.000 185.000 190.000 195.000 200.000 205.000 210.000
0

1470.000 475.000 480.000 485.000 490.000 495.000 500.000)
##$ACQ_inter_echo_time=(1) v
3

4 Find

Find:

[ACQ_echo_time

[~ Case Sensitive R Whole Words

OK | Cancel

Volvemos al Image J e introducimos los valores de TE en segundos, para ello es posible utilizar
programas como Excel y/o Word para pasar los datos de milisegundo a segundos y copiar la
lista. Los valores los podéis copiar de un archivo de texto que esta en el propio experimento 9

(te_values).

(0.005 0.01 0.015 0.02 0.025 0.03 0.035 0.04 0.045 0.05 0.055 0.06 0.065 0.07 0.075 0.08
0.085 0.09 0.095 0.1 0.105 0.11 0.115 0.12 0.125 0.13 0.135 0.14 0.145 0.15 0.155 0.16 0.165
0.17 0.175 0.18 0.185 0.19 0.195 0.2 0.205 0.21 0.215 0.22 0.225 0.23 0.235 0.24 0.245 0.25
0.255 0.26 0.265 0.27 0.275 0.28 0.285 0.29 0.295 0.3 0.305 0.31 0.315 0.32 0.325 0.33 0.335
0.34 0.345 0.35 0.355 0.36 0.365 0.37 0.375 0.38 0.385 0.39 0.395 0.4 0.405 0.41 0.415 0.42
0.425 0.43 0.435 0.44 0.445 0.45 0.455 0.46 0.465 0.47 0.475 0.48 0.485 0.49 0.495 0.5).

Actualizado (01/03/2024)

26 /38



BIOII U IAC Manual de Procesado de Imagenes de RM con ImageJ

& T2 Calculation Parameters x

This Calculation uses
a Simplex algortihm to fit the values
from each slice in a T2 stack to the

exponential eq:
Sn = SoEXP(-TENT2)

En la ventana se puede indicar que genere el mapa de la
regresion donde indica la bondad del ajuste.

T2 image stack:
2dseq -

TE values (in secs) for each

En la casilla Clip T2 values hay que introducir un valor de

e EERE By SpeED T2 mayor al T2 maximo esperado para nuestra muestra.
|0.005 0.010.0150.02 0.0250.03 0.0350. En caso contrario, todo valor de T2 superior al valor de
Zero T2 values with an RA2 less than: esta casilla se igualara al valor que hemos introducido.
0.00

Clip T2 values exceeding:

e

M iAiso generate R*2 Wap |

OK Cancel
Obteniendo
¢ T2 CalculationRe.. — (] X

256x256 pixels; 32-bit (inverting LUT); 256K 256x256 pixels; 32-bit (inverting LUT); 256K

Si definimos una region de interés (ROI) sobre la ventana: T2 Calculation Result podremos
obtener el valor medio, maximo, minimo, etc. de los valores de T2 de ese ROI. Para ello
utilizaremos el ROI Manager (Analyze / Tools / ROl Manager).

Para ello dibujamos un ROI utilizando cualquiera de las herramientas de regiones de interés de
ImageJ y ejecutamos Analyze / Measure o directamente presionando Measure en el ROI
Manager. Los valores para dicho ROl aparecen en la ventana Results. Si definimos otros ROIs
y ejecutamos de nuevo Analyze/Measure los valores para estas regiones se afiadiran a los ya
obtenidos en la ventana Results. Este archivo de resultados puede guardarse en formato Excel.
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d 4 ROIManager - m} x

256x2566 pixels; 32-bit; 256K Agua + Sulf. - Add [l
Aceite 1
Agua Update [
\Agua + [Sulf] Delete File Edit Font Results
Rename. |Area ‘Mean |Min ‘Max | -~
" Weasure 1 4187 0034 0027 0042
pS—— 2 4187 0117 0,105 0134
Esee 3 4197 0171 0156 0167
hatoportias 4 4197 0023 0017 0033
Flatten [F]
More » X
4 [ v
[V Show All
'~ ¥ Labels

El programa MRI Analysis Calculator define el valor del fondo igual al valor seleccionado en
Clip T2 values, es decir, al valor maximo del mapa de T2 resultante. Por esta razon, las
intensidades de la imagen del mapa parecen estar “invertidas”. Para corregir esta situacion es
conveniente poner el valor del fondo igual a 0, de modo que las intensidades aparezcan
proporcionales al valor del pardmetro T2. Para ello lo guardamos como raw data, lo volvemos a
abrir con el ImageJ, seleccionamos los ROIs y eliminamos el fondo con Edit / clear outside
(Restore selection).

En algunos casos es conveniente desechar el primer eco (primera imagen de la serie) para
obtener un mejor ajuste. Esto es consecuencia de un deficiente ajuste del pulso de 180 grados
de la secuencia eco de espin. Para ello seleccionar la primera imagen y ejecutar
Image/Stacks/Delete Slice.

Sabremos que esto esta ocurriendo si la intensidad de la primera imagen es menor a la
intensidad de la segunda. Una forma de comprobarlo es observando la curva de intensidad
media de todas las imagenes de la serie, para ello definimos un ROl y ejecutamos Image /
Stacks / Plot Z-axis profile.

& Agus + Sulf - o ® £ Aceite — u] x

116.60x1435004787.00 pixels (530x255); B-hit, 132K 116.60x2026085824 18 pixels (530x255); 8-bit; 132K
-
- T T T

1.0-10° .

Mean

50105 -

A

20 40 60 80 100

Lﬂ hLd Slice 3 Slice
List | Save More » | Live List | Save.. | Mores | Live | X=97, ¥(X)=1.0SEg
& Ague - b X 4 Agua+ [5uff] - o x
116.60x1 396584303.93 pixels (530x255); 8-bit; 132K 116,601 300750466.30 pixels (530255); B-bit 1321€
T T
1.5 10% . T T
1.0-109 -
c
H
E
50108 -
o 20 10 50 80 100
Slice Slice
List | Save More» | Live | X=13, ¥(X)=1.154E3 List | save More » | Live | x=03, vxy=0.327

Los resultados estan en segundos.
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Si lo comparamos con el resultado obtenido con el programa Paravision (Bruker):

Paravision(ms) ImageJ(ms) ImageJ(99ptos)
H20+Sulfato 1 33,45 34,00 31,00
H20 170,12 171,00 166,00
Aceite Oliva 115,76 117,00 115,00
H20+Sulfato 2 22,56 23,00 22,00

Imagenes de Multiples corte y multiples ecos

En el caso de las imagenes de multiples ecos que usamos para el calculo de los valores de T2
o los mapas de T2 es posible la adquisicion de mltiples cortes. Las imagenes procedentes del
PARAVISION en este tipo de experimentos aparecen ordenadas de la siguiente manera:

eco1, eco2, ... ecoN, eco1, eco2, ... ecoN, ecol, eco?2, ... ecoN, ...
- _J

A A

Y Y Y
cortel corte2 corte3, ...

Para trabajar con el plugin MRI Analysis Calculator es necesario dividir el experimento en
experimentos de un solo corte. Para ello podemos usar el plugin Substack_Select.

Por ejemplo si abrimos el experimento Ejemplo-5/ 2 / pdata / 1 / 2dseq tendremos 330
imagenes. Estas corresponden a 11 cortes de la muestra y 30 ecos de cada corte.

iq = B 5% Si seleccionamos el plugin Substack_Select se abre una ventana en
la que aparecen todas las imagenes del stack. Pinchamos en una
imagen y presionamos Set first para seleccionar la primera imagen
de nuestro substack. Para seleccionar la Gltima imagen del substack
pinchamos en la imagen y presionamos el botén Set last. Al presionar
Make Substack se genera un nuevo experimento en el que podemos
seleccionar todos los ecos de un solo corte de modo que podemos
trabajar con MRI Analysis Calculator.

Por ejemplo en nuestro caso seleccionado de la imagen 31 a la 60 tendremos los 30 ecos del
primer corte.
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| Select (78.5%) . = »
1216x1152 pixels; 16-bit, 2.7MB

setfirst | {Setiast Makesubsiack| Cancel|

First: 31 Last: 60

d substack (31-60) — O X
18/30 (was 2dseq slice 48); 256x256 pixels; 16-

Obtendriamos el siguiente substack sobre el

gue ya podriamos realizar el calculo del T2.
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Otra opcion seria Image / stacks / Tools / Make Substack

f‘ Substack Maker X

Enter a range (2.9. 2-14), a range with increment
(e.g.1-100-2) or a list (e.g. 7,9,25 27)

Slices:

I Delete slices from ariginal stack

OK Cancel

Donde se puede seleccionar un rango de imagenes (p.e. 2-14) un rango con incremento (p.e.
1-100-2, en el rango de la 1 a la 100 que coja una de cada 2) o simplemente seleccionar el
numero de las imagenes que se quieren substraer (p.e. 7,9,25,27)

4.5.2. CALCULO DE ADC (DWI).

Para realizar el calculo del ADC (Apparent Diffusion Coefficient) abriremos el el fichero de
imagen Ejemplo-4/12/pdata/l/2dseq. Este experimento consiste en una serie de imagenes de
un mismo corte cada una de ellas adquiridas con intensidad creciente del gradiente de difusion.
Abrimos de nuevo el plugin MRI Analysis Calculator y seleccionamos el calculo Diffusion
Calculation.

[ & MR Analysis Calculator X
2/5; 256%256 pixels; 32-bit, 1.2MB

MRI Analysis Calculatorvl.0

Please feel free to

contact the author with any questions:
Karl Schmidt
kfschmidt@hbwh.harvard.edu

Please choose from one of

the calculation choices below

and click OK to get started:

450 I

En el caso del célculo del ADC es necesario introducir los valores del factor b de cada
imagen. El valor de b es un factor que refleja la fuerza y la distribucién de los gradientes
utilizados para generar imagenes potenciadas en difusion. Cuanto mayor sea el valor de b, mas
fuerte los efectos de la difusién. Los valores de esta variable pueden obtenerse del fichero
imnd o method como vemos en la siguiente imagen:
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4 Diffusion calculation x

NOTE!

This ADC calculation

is notfully tested

use with caution

For 2 slice DWI, the

ADC is calculated using
ADC=1000*LN(S1/52)i(a2-h1)
for = 2 slices, the ADC is fit

ta the function:
Sn=So*EXP(-h*adc)

ADC map returned is ade*1000

Diffusion Image Stack

ADC A

Enter the bvalues separated by spaces

£ imnd - [m) x

File Edit Font Examples Macros Debug

|35.752 511.108 1945.725 7677 443 3059

$% @vis= MND_method IMND_durnmy_method IMND_nucleus IMND_matrix IMND_sw
#HEIMND _diff_echo_time=47 .0

#HEIMND _big_delta=30.00

H#HHEIMND_dgc_mode=Enter_mTm

#HEIMND_n_diff_expts=5

$F @vis= IMND_recov_time IMND_diff_scho_time IMND_big_delta IMND_dgc_mode
#H#SIMND _diff_strength=(5)

5.000 50.000 100.000 200.000 400.000

#H#8IMND _diff_b_value=( 5

#4#$IMND_diff_grad=(5 )

0.00500 0.04997 0.09994 0.19989 0.39378

#HEIMND_diff_grad_dur=10.00

$3 @vis= IMND_n_diff_expts IMND_diff_strength IMND_diff_b_value

IMMND_diff_grad
#HEIMND_diff_grad_dir=Slice_Gradient
#HEIMND_diff_read_grad=39.1457

Enter a min value (0-1)
for R2 fit quality

0.00 #HEIMND_diff_gamma_ratio=1.0000000
ﬁh&i}ll\nl\lp_d\ﬁ_read_duriZLﬁt}E{O v
Enter a maxvalug i 4
for calculated ADC's
800000
[v:Display R2 map for Diffusion fit quality ;

OK | Cancel

Como en el caso de los mapas de T2 podemos seleccionar que calcule el mapa de regresiéon y
debemos introducir el valor de ADC maximo esperado.

Al ejecutar el célculo obtenemos el mapa de ADC y como en el caso de los mapas de T2
podemos obtener la estadistica del ADC dentro de un ROI de la imagen. Los valores obtenidos
estan en las unidades 10-3mm?/s.

Guardamos como raw data el mapa generado, lo abrimos 32bit-Real, seleccionamos los rois de
interés more / OR (combine) y eliminamos el fondo ImageJ / Edit / Clear Outside

d 4

256x256 pixels; 32-hit, 256K

¢

File Edit Font

|Area |Mean |M\n |Ma>< | -
4197 1849 1512 2433

4197 0007 0005 0.009

4197 1833 1877 2151

4197 1890 0.821 3717

256x256 pixels; 32-bit (inverting LUT); 256K

B ohy =

-14]

Paravision (mm?/sec)

ImageJ (mm?/sec)

el i 0,001955 0,001949
H20 0,001957 0,001933
Aceite Oliva 7,9026 10-6 7,0 10-6
H20+Sulfato 2 0,001944 0,001890
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4.5.3. CALCULO DEL T1.

Para realizar el calculo del T1 abriremos el fichero de imagen Ejemplo-4/26/pdata/l/2dseq que
corresponde a la union en un solo experimento de una serie de imagenes adquiridas con un
TE=10 ms y diferentes valores del TR que van desde 55ms a 6005 ms. Como en los casos
anteriores ejecutamos el plugin MRI Analysis Calculator y seleccionamos el céalculo T1

Calculation.

£ & MRI Analysis Calculator X
5/11; 256x256 pixels; 32-bit. 2.8M8

MRI Analysis Calculator v1.0

Please feel free to

contact the author with any questions:
Karl Schmidt
kfschmidt@bwh.harvard.edu

Please choose from one of

the calculation choices below

and click OK to get started:

T1 Calculation b

Cancel

gk Jim] i

Para conocer los valores de TR es necesario abrir el archivo acqp de cada uno de los
experimentos que luego compilamos para calcular el T1. En nuestro caso los experimentos que
hemos utilizado para calcular el T1 van desde el experimento 15 hasta el 25 (recordad que el
26 no es un experimento adquirido, sino la compilacion de los anteriores).

Si no tuviéramos los valores del TR empezariamos por el expl5, buscaremos
ACQ_repetition_time.

£ acqp - O X

File Edit Font Examples Macros Debug

10.000 -

##$ACQ_inter_echo_time=(1)

10.000

##SACQ_recov_time=(1) TR=55 ms

50

$$ @vis= ACQ_flip_angle ACQ_flipback ACQ_echo_time ACQ_inter_echo_ime

HH Il 1

##SACQ_scan_time=0

#HSACQ_inversion_time=( 1) . 4 acqp

< > File Edit Font Examples Macros Debug
##$ACQ_inter_echo_time=(1)
10.000
H#HSACQ_recov_time=(1)
6000
$$ @vis= ACQ_flip_angle ACQ_flipback ACQ_echo_time ACQ_inter_echo_time
HH Il 1
#H#SACQ_scan_time=0

EXp25 / TR= 6005 ms ##SACQ_inversion_time=(1)

0.000

HUCACO firmn—d 24\
<

TR =0.055/0.105/0.155/0.305/0.405/0.505/ 0.755 / 1.005 / 1.505 / 3.005 / 6.005 ms

Cuando realizamos el calculo T1 empleando diferentes experimentos hay que asegurar
que todos fueron adquiridos con la misma ganancia del receptor (RG). Si fuera preciso lo
podemos comprobar en el fichero acqp.
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£ acqp - [m] X
File Edit Font Examples Macros Debug
00000,00000000) A
##$SW_h=50000
H##$SW=1114 65399786796

#HEFW=0

#48ETE=101

##SAQ_mod=qdig

##$DR=-21

%% @vis= ACO scan size NI NA NAF NR NS D P PIW ACO RfShanes SW h SWRG AQ mod N
£ d

256x256 pixels; 32-bit (inverting LUT?; 256K 256x¥256 pixels: 32-bit (inverting LUT); 256K

g

. . . ¢ Results- T1 Calculation - O X
286x256 pixels; 32-hit; 256K

File Edit Font

[area [mean [Min [Max_ | E

1 4197 0.048 0.029 0.063

2 4197 0285 0234 0.353

3 4197 2111 1.551 3.010

4 4197 0022 2130E-12 0.0M1

Paravision (ms) ImageJ (ms)
H20+Sulfato 1 47 48
H20 2095 2111
Aceite Oliva 295 295
23 22

H20O+Sulfato 2

Resumen de los mapas calculados de T2, ADCy T1.
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256x256 proals, 32-bix 2564 256x256 pixals, 32-bit, 256K 256x256 prxels, 32-bat. 258¢

Como unir diferentes imagenes

¢ T = O X

Image / Stacks /Images to stack — unird las imagenes en un
stack en el orden en el que fueron abiertas.

Para unir imagenes también son muy utiles las aplicaciones
combine y concatenate que aparecen en el submenu Stk en la
barra de herramientas de Imagel.

5. APENDICE
5.1.Plugin MRI File Manager

El plugin MRI File Manager permite leer los archivos de datos reconstruidos (2dseq) de los
espectrometros de resonancia magnética que empleen Paravision 5 y 6. El plugin muestra una
lista de los pacientes, los estudios, los archivos de datos y las secuencias de IRM empleadas
de una manera practica, permitiendo abrir las imagenes a través de un doble clic o con el botén
derecho del ratén sobre el experimento seleccionado. Para ayudar a navegar a través de los
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datos, el plugin muestra una vista previa de la imagen y la informacién acerca de los
parametros de resonancia magnética seleccionados.

Para poder utilizar el plugin MRI File Manager - hay que descargarse la version de ImageJ
(https://imagej.nih.gov/ij/download.html - bundled with 64-bit Java 1.8.0_77 (70MB)) para
que funcione el plugin es necesario instalar Java 1.8.0.

Plugins / IRMManager / BrukerFile Manager.

4 Imagel - x
File Edit Image Process Analyze Iim Window Help
|5 o|z|o]~<| £ [tk A ] A< wacros » ||| >
Scrolling tool (or press space bar and drag) Shortcuts »

Utilities »

New 4

Compile and Run...

Install... Ctrl+Mayls+M

3D
Analyze
Examples
Filters
Graphics
Input-Output
Scripts

Stacks

Tools

En Help / About ImageJ podemos consultar la version que estamos utilizando. Es posible
tener instaladas varias versiones de ImageJ, recordar que alguno de los plugins que se utilizan
en el curso (Imaged 3D Viewer) no funcionan con Java 1.8 pero si con el 1.6. Dependiendo lo
gue necesitéis hacer podréis abrir una versién de ImageJ u otra.

Cuando seleccionais el plugin MRI File Manager apareceran dos ventanas, MRI File Manager y
Parameters and Preview:

& Pasametess & Preview - x

Information Preference Option [Ssmence] & Toorx ]

En la pestafia Bruker podréis seleccionar la carpeta donde estan almacenados los datos, en
nuestro caso, la carpeta Ejemplo-6.
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|£:) MRIFile Manager (Bruker) - IRMaGe, Grenoble -

Information Preference Option

[£] Parameters & Preview

Sequence | Equipment | TX/IRX

— x

slice thickness
slice separation
number of repetition

M m Acquisition size 154 154
Dimensions (2Di30) 2
WRMN21\Disco1.5T\Experimentos del ICON\B18\2016-05-17 Echo Time 365
Repetition Time 320
For.. |DataBruker | Patient | Study | Date Number of Average 15
wiinen  20°160517_124525_|16Ldsj3m04_1_3 116, 2016-D4-28 jaula-3 raton-4 2016-05-17 2016-05-17 Data type _T1BBIT_SGN_INT
531 3 28 jaula-3 raton-2  2016-05-17 20 17 Width 154
w  20160517_131941_116Ldsj3r05_1_3 |16, 2016-04-28 jaula-3 raton-5 2016-05-17 2016-05-17. Height 154
0160517_133406_116Ldsj3rn03_1_3 116, 2016-04-28 jaula-3 raton-3  2016-05-17 2016-05-17. Depth 13
0160517_134956_|16Ldsj4rn02_1_3 116, 2016-04-28 jaula-4 raton-2  2016-05-17 2016-05-17. Byte Order litleEndian
Wﬁ 20160517_140521_|16Ldsj4m03_1_3 116, 2016-04-28 jaula-4 raton-3  2016-05-17 2016-05-17. Fov 2020
lhjéj' 20160517_142026_|16Ldsj4rm04_1_3 116, 2016-04-28 jaula-4 raton-4 2016-05-17 2016-05-17. number of slice 12
number of echo 2

1
1
1

ResolX (mm}) 0.12987012987013
ResolY (mm) 0.12987012987013
ResolZ (mm) 1
slice orientation axial

[ 1-1_Localizer_Nav - nmrsuFLASH_Nav.ppg - <0h0m20s480ms= number of orientation 1
readout AP

| 2-2_Localizer_ms_Nav_lsg - nmrsuFLASH_Nav.ppg - <0h0m32s0ms=

3-T1_RARE_highres_Nav_D - nmrsuRARE_NMav.ppg - <0h6m9s600ms=

acquisition time : <00h07m02s80ms>=
21\Disco1.5T\Experimentos del ICOMNB1612016-05-17\20160517_130336_116Lds]3rn02_1_3\3\pdata\1\2dseq
[« 7~

Como se puede observar en el recuadro rojo se abriran todos los estudios (ratones,
muestras,..) adquiridos. Seleccionando cada uno de los estudios se pueden ver todos los
experimentos realizados a cada muestra / paciente (recuadro en verde) y al pinchar sobre el
experimento nos mostrard en la ventana de la derecha los parametros de adquisicién
empleados asi como una previsualizacién del mismo.Plugin MRI File Manager

5.2.Programa MRI File Manager

Recientemente se ha desarrollado el plugin MRI File Manager convirtiéndolo en un
programa independiente. El programa MRI File Manager estd escrito en Java y se
basa en gran medida en el software ImageJ. Puede ejecutarse en Linux, MacOS y
Windows. Sélo requiere la version de Java 8 (o superior) preinstalado en el PC.

Para descargarse el programa y acceder a la informacién complementaria visitar la
pagina https://populse.github.io/mri_conv/Home/index.html

MRI File Manager permite la lectura de algunos de los formatos empleados
habitualmente en IRM:

e Bruker Paravision PV5 & PV6 (datos crudos de tipo de magnitud).
e Dicom de Bruker, Philips, Siemens.

e Philips Achieva (Par/Rec & Xml/Rec v4.2).

¢ Nifti-1 (con o sin Json).

e BIDS - Brain Imaging Data Structure (sitio web oficial).
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También permite convertir imagenes de IRM a Nifti-1 o BIDS.

Para empezar a utilizar el MRI File Manager haga clic en uno de los botones 'Bruker’,
‘Dicom’, 'Philips', 'Nifti' 0 'Bids' para elegir la carpeta de datos (vista previa).

Se abrird un cuadro de dialogo donde poder elegir el directorio raiz que contiene los
datos de IRM. Una vez seleccionado, aparece una lista de datos en la tabla del
"explorador de datos". Si el software no encuentra los datos, intente seleccionar el
directorio anterior o posterior.

Seleccionando un archivo en la tabla del "explorador de datos" (con un solo clic del
ratén), aparecera una lista de las secuencias de IRM empleadas en la tabla inferior y a
la izquierda se mostrara en miniatura una previsualizacién de los experimentos
realizados. Para cada secuencia seleccionada, se mostraran los parametros de IRM
empleados y la vista previa de la imagen. Haciendo doble clic en una secuencia, la
imagen se abre con la interfaz de ImageJ.

6 M s Mamager (RMASGe) - 21718 - 8 x

o | e o Pardmetros de IRM
o [ o [T I, [ |

[Beuker] Y-Exparimentos conlISUARIO S 103 MED2022.2022_ICON_108_Go0:2022_ICON_104_041122 -

Pasentweignt Patiem BimDate Hote Info param. | User param.

[t Expenmentos]

[2dseq ]
/0.76904256875 |

18.66779119009
j0.99907289778

120221104 10

Previsualizacién experimentos adquiridos

MAGHTUDE ]
1

Lw

i

3 T2M3D Navk
2500

vt

1501505
20761 0047818

\ Secuenciasde IRM empleadas

Previsualizacion experimentos seleccionado+— |
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