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Co je kvantitativní MR?

− Kvantitativní MR (anglicky quantitative MRI,  qMRI) poskytuje informace o 
mikrostrukturálních vlastnostech, funkci a metabolismu tkání 

− Běžně používané kvantitativní techniky:
− Difúzně-vážené MR zobrazování (DWI / dMRI)
− Funkční MR zobrazování (fMRI)
− MR spektroskopie (MRS)
− Metriky extrahované z makrostrukturálních dat

5
Mori et Tournier, 2014
Horak et al., 2021
Cohen-Adad, SCT Course 2021, Harvard
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MR zobrazování míchy
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− Náročnější než MR mozku
− Menší velikost míchy
− Nehomogenity magnetického pole
− Fyziologický pohyb (dýchání, pulsace CSF)

à Potřeba využití optimalizovaných sekvencí 
a pokročilého zpracování

Cohen-Adad & Wheeler-Kingshott, 2014
Cohen-Adad et al., 2021, Nat Prot
Cohen-Adad et al., 2021, Sci Rep



Jaké sekvence tedy použít?
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− Prospektivně harmonizovaný kvantitativní MR protokol, tzv. 
spine-generic

− Makrostrukturální (T1w, T2w, T2*w) i mikrostrukturální 
(MT, DWI) sekvence

− Volně dostupný a jednoduše importovatelný pro skenery 
Siemens, GE i Philips: 
https://github.com/spine-generic/protocols

Cohen-Adad et al., 2021, Nat Prot

https://github.com/spine-generic/protocols


Open-access dataset
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− 2 volně dostupné datasety:
− Multi-subject dataset – 42 center, 260 subjektů
− Single-subject dataset – 19 center, 1 subjekt

− Organizované dle BIDS standardu
− Volně ke stažení: https://github.com/spine-generic

Cohen-Adad et al., 2021, Sci Rep

https://github.com/spine-generic


Open-access analýza
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− Analýza datasetů byla provedena skripty, které jsou zveřejněny 
jako open-access: https://github.com/spine-generic

− Výsledky jsou dostupné online ve formě interaktivních grafů

https://github.com/spine-generic


Open-access analýza
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Jak analyzovat MR data krční míchy?

Jan Valošek 12

− Existuje mnoho nástrojů pro analýzu MR dat mozku

− Jaký nástroj používat pro analýzu MR dat míchy?



Spinal Cord Toolbox (SCT)
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= Volně dostupný nástroj pro analýzu 
MR dat míchy
− Dostupný pro MacOS, Linux i 

Windows (via Docker)
− Aktivně vyvíjen NeuroPoly laboratoří, 

Polytechnique Montréal, Kanada
− Napsán primárně v pythonu a C++

− Vyvíjen jako open-source, dostupný: 
https://github.com/spinalcordtoolbox/
spinalcordtoolbox

https://github.com/spinalcordtoolbox/spinalcordtoolbox


Spinal Cord Toolbox (SCT)

Jan Valošek 14https://spinalcordtoolbox.com



Spinal Cord Toolbox (SCT) – nástroje
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SCT obsahuje nástroje pro:

− Segmentaci míchy, šedé hmoty a lézí u RS
− Automatické detekce úrovní obratlů
− Standardní šablonu a atlas míchy
− Lícování/registraci:

− Registrace na standard
− Multi-modální registrace (např. DWI à T2*-w)

− Zpracování DWI a MT dat

− A mnoho dalších
Perone et al., 2018
De Leener et al., 2017
Cohen-Adad, SCT Course 2021, Harvard



Spinal Cord Toolbox (SCT) – rozhraní  
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Terminál / příkazová řádka 
(= command line interface, CLI) FSLeyes integrace



Terminál
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= alternativní (a mnohdy rychlejší a efektivnější cesta), jak
ovládat počítač, spouštět procesy a manipulovat se soubory

− Stejné chování skrze Linux a MacOS
− Není potřeba být hacker, stačí pár základních příkazů:

pwd check which directory you are in
cd dir_name go to another directory
cd .. go to the previous directory
ls list files in the current directory



Segmentace míchy

Jan Valošek 18

− Ukázka segmenatace míchy z T2*-w snímku:



Segmentace GM
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− Ukázka segmenatace šedé hmoty z T2*-w snímku:



Segmentace WM
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− Maska bílé hmoty může být jednoduše získána rozdílem masek 
míchy a šedé hmoty:



Segmentace RS lézí
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− Automatická segmentace lézí u RS

Gros et al., 2019



Segmentace intramedulárních tumorů

Jan Valošek 22

− Automatická segmentace intramedulárních tumorů

Lemay et al., 2021



Segmentace pomocí vlastního modelu
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− SCT disponuje funkcí sct_deepseg umožňující použití vlastních 
deep learning modelů natrénovaných pomocí balíku ivadomed



Labeling míchy
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= automatická detekce úrovní obratlů a 
meziobratlových disků



Standardní šablona a atlas míchy
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SCT obsahuje:

1. Standardní šablonu (tzv. PAM50 template):
− Pokrývá mozkový kmen a celou míchu od C1 po L2
− Je kompatibilní s ICBM152 (MNI) standardní šablonou 

mozku

2. Atlas bílé a šedé hmoty



Standardní šablona a atlas míchy
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Proč používat standardní šablonu a atlas?
− Standardizace a reprodukovatelnost analýz
− Možnost automatické kvantifikace metrik z různých oblastí 

zájmů:

De Leener et al., 2018



Standardní šablona a atlas míchy
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Registrace snímků na standardní šablonu:

De Leener et al., 2018



Standardní šablona a atlas míchy
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Po dokončení registrace na standardní šablonu
je možné odhadnutou transformaci (tzv. warping
field) použít k registraci atlasu míchy do prostoru
subjekta:

De Leener et al., 2018
modrá – WM, oranžová – GM oranžová – fasciculus gracilis, zelená – fasciculus cuneatus,

modrá – lateral CST tract



Jak na vlastní analýzu?
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− Spouštění jednotlivých funkcí v terminálu je neefektivní pro skupinové
analýzy s mnoha subjekty

à efektivnější je seskupení jednotlivých příkazů do jednoho souboru, tzv. skriptu

− Výhody:
− Snadné zpracování mnoha subjektů
− Reprodukovatelnost analýzy
− Možnost spuštění analýzy znova při změně parametrů či přidání nových subjektů



Kontrola výsledků = Quality control (QC)
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− SCT nabízí možnost pohodlné a rychlé kontroly výsledných
segmentací, detekcí úrovní obratlů a výstupu dalších funkcí

− Kontrola je možná pomocí tzv. Quality control (QC) html reportu
(podobně jako v případě FEAT html reportu od FSL)



Vizualizace výsledků
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Pro vizualizaci výsledků lze použít standardní NIfTI prohlížečky:
− FSLeyes
− ITKsnap



Kvantitativní analýza
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− SCT umožňuje výpočet kvantitativních parametrů na základě 
segmentace. Např.:
− Plocha míchy (cross-sectional area, CSA)
− A-P diametr
− R-L diametr
− Eccentricity
− Symetrie
− Orientace

Cohen-Adad, SCT Course 2021, Harvard
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− Difúzně-vážené MR zobrazování (dMRI / DWI)
= metoda citlivá na náhodný pohyb molekul
vody ve tkáni à reflektuje mikrostrukturální
vlastnosti tkáně

− SCT obsahuje řadu nástrojů pro zpracování
dMRI dat:

− Ukázka korekce pohyb. artefaktů:

Analýza difúzně-vážených snímků 

Mukherjee et al., 2008
Cohen-Adad, SCT Course 2021, Harvard Jan Valošek
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Analýza difúzně-vážených snímků 

− Po předzracování dMRI dat a odhahu DTI modelu je možné
provést kvantitativní analýzu na úrovni jednolivých traktů:

Cohen-Adad, SCT Course 2021, Harvard
Valošek et al., 2021
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Kvantitativní analýza dMRI snímků
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− Výstupem je .csv soubor à jednoduchý import do Pythonu, 
Matlabu, Excelu, …

.csv soubor s hodnotami frakční 
anisotropie (FA)

Python skript pro vygenerování grafu Vizualizace FA hodnot skrze 
míšní úrovně (tzv. per-level)
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Pokročilé dMRI modely

− DTI model dokáže odhanout jeden směr vláken

− Pokročilejší difúzní modely mohou být odhadnuty
pomocí dalších knihoven a nástrojů:

− FSL – ball-and-sticks model, Q-ball model
− NODDI – matlab toolbox
− DIPY – python knihovna podporující modely

jako DTI, DKI, DSI, CSD, Q-ball, a další

Berg et Behrens, 2009
Cohen-Adad et al., 2009
Labounek et al., 2020

Q-ball model na míše kočky (Cohen-Adad et al., 2008) Ball-and-sticks model (Labounek et al., 2020)

Jan Valošek
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Difúzně-vážené MR – jakou sekvenci použít? 

− Doporučené jsou sekvence s redukovaným FOV:

Jan ValošekCohen-Adad et al., 2021, Nat Prot
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Difúzně-vážené MR – single- vs multi-shell? 

− Doporučené sekvence: single-shell s b-hodnotou = 800 s/mm2 a
30-32 směry (Cohen-Adad et al., 2021, Nat Prot)

Jan Valošek

− Tato sekvence má skvělý akviziční čas
(cca 3 min) a je dostatečná pro DTI model

− U skenerů se silnějšími gradienty
(≥80 mT/m) je doporučeno přidat druhou b-
hodnotu / slupku (shell) (2000 - 3000 s/mm2)

− Stále platí: vyšší b-hodnota = vyšší
difúzní vážení ale nižší SNR

Labounek et al., 2020

Ukázka dvou-slupkové (tzv. multi-shell) 
dMRI sekvence
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SCT – praktické aplikace
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Roztroušená skleróza (RS)

− Automatická kvantifikace plochy míchy (cross-sectional area, CSA)

− Kvantitativní MR (dMRI, MT) u neuromyelitis optica a RS



42

Amyotrofická laterální skleróza (ALS)

− Kombinace dMRI a standardní šablony míchy

− Atrofie šedé hmoty



− Kombinace dMRI a atlasu míchy

− MR spektroskopie

− Semi-automatická detekce komprese

43

Degenerativní míšní komprese
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Cévní mozková příhoda

− dMRI mozkového kmene a míchy

− Kombinace SCT, FSL a SPM
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Adrenomyeloneuropatie

− CSA, DTI, MT mozku a míchy
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Friedreichova ataxie

− Korelace FA v kortikospinálních traktech se závažností onemocnění

− Kombinace CSA, DTI a MRS
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Závěr

− MR protokol: spine-generic

https://spine-generic.readthedocs.io
− Open-access datasety:
https://spine-generic.readthedocs.io
− Nástroj pro analýzu: Spinal Cord Toolbox

https://spinalcordtoolbox.com
− Diskuzní forum:

https://spinalcordmri.org

https://spine-generic.readthedocs.io/
https://spine-generic.readthedocs.io/
https://spinalcordtoolbox.com/
https://spinalcordmri.org/


Děkuji za pozornost
Jan Valošek, jan.valosek@upol.cz
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