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【摘要】 　 目的　 基于 ＣｏｍＢａｔ 方法对同一厂家不同型号 ＰＥＴ 采集的脑显像数据进行影像调谐，探
讨该同质化方法对数据中心效应的影响。 方法　 用 ２ 台不同型号 ＰＥＴ ／ ＣＴ 仪（德国 Ｓｉｅｍｅｎｓ Ｂｉｏｇｒａｐｈ６４
ＴｒｕｅＰｏｉｎｔ 与 Ｂｉｏｇｒａｐｈ１２８ ｍＣＴ）对三维（３Ｄ）Ｈｏｆｆｍａｎ 脑模型进行１８Ｆ⁃ＦＤＧ ＰＥＴ 显像；对 １４ 名健康受试

者［男 ８ 名、女 ６ 名；年龄（５７．７±９．５）岁］用 Ｂｉｏｇｒａｐｈ６４ ＴｒｕｅＰｏｉｎｔ、１２ 名健康受试者［男 ９ 名、女 ３ 名；
年龄（５５．８±１０．５）岁］用 Ｂｉｏｇｒａｐｈ１２８ ｍＣＴ ＰＥＴ ／ ＣＴ 仪行１８Ｆ⁃ＦＤＧ ＰＥＴ 脑显像（受试者来源：复旦大学

附属华山医院；时间：２０２０ 年 １１ 月至 ２０２３ 年 ３ 月）。 依据自动解剖标记（ＡＡＬ）脑模板将全脑划分为

１１６ 个脑区，应用 ＣｏｍＢａｔ 同质化方法对采集的脑模型及健康受试者 ＲＯＩ 内 ＰＥＴ 数据进行影像调谐。
对 ２ 台 ＰＥＴ ／ ＣＴ 所得数据影像调谐前后的放射性计数、ＳＵＶ 比值（ＳＵＶＲ）进行 Ｍａｎｎ⁃Ｗｈｉｔｎｅｙ Ｕ 检验；
对健康受试者的数据进行基于体素的统计参数图（ＳＰＭ）两独立样本 ｔ 检验。 结果　 对于 ３Ｄ Ｈｏｆｆｍａｎ
脑模型，Ｂｉｏｇｒａｐｈ６４ ＴｒｕｅＰｏｉｎｔ 和 Ｂｉｏｇｒａｐｈ１２８ ｍＣＴ ＰＥＴ ／ ＣＴ 的调谐前放射性计数［５ ５９０．３３（４ ９６１．６７，
６ １０２．９５）与 ６ １１６．０３（５ ４２０．９７， ６ ６６０．６６）；ｚ ＝ －９．３５，Ｐ＜０ ００１］、ＳＵＶＲ［１．３５（１．１９， １．４７）与 １．３７
（１ ２１， １．４９）；ｚ＝ －３．６３，Ｐ＜０．００１］差异均具有统计学意义，而在调谐后指标差异没有统计学意义［放
射性计数：５ ８４５．９５（５ １９２．６８， ６ ３７８．６３）与 ５ ８５９．１７（５ １９３．８４， ６ ３８０．５２），ＳＵＶＲ：１．３５（１．２０， １．４８）与 １．３６
（１．２０， １．４９）；均 ｚ＝－０．６８，均 Ｐ＝０．４９８］。 在健康受试者中，调谐前 １９ 个脑区的放射性计数［１２ ４２２．７８
（１１ １８１．６０， １３ ４２４．２８） ～１８ １６６．４０（１５ ８８２．８０， １８ ６６６．２７）；ｚ 值：－３．２４～ －２．０６，均 Ｐ＜０．０５］、４０ 个脑区

的 ＳＵＶＲ［１．４６（１．４１， １．５２） ～２．２８（２．１６， ２．３６）；ｚ 值：－３．６５～ －１．７０，均 Ｐ＜０．０５］在 ２ 台仪器间差异有

统计学意义；调谐后全部 １１６ 个脑区差异无统计学意义［放射性计数： ９ ２４３．５５（８ ５０２．３８， ９ ８５４．８７） ～
２０ ４１９．６０（１９ ９３１．５１， ２１ １７９．４３）；ｚ 值：－０．７２ ～ ０，均 Ｐ＞０．０５；ＳＵＶＲ：１．０４（１．０１， １．０９） ～ ２．３２（２．２４，
２ ４０）；ｚ 值：－０．８２～０，均 Ｐ＞０．０５］。 ＳＰＭ 分析显示调谐前 ２ 台 ＰＥＴ ／ ＣＴ 仪采集的健康受试者脑内葡

萄糖代谢在大脑皮质、基底节、中脑及小脑存在差异，调谐后有差异的脑区明显减少。 结论　 ＣｏｍＢａｔ
同质化方法可有效地消除同一厂家不同型号 ＰＥＴ ／ ＣＴ 间系统性技术差异，为多中心脑显像研究提供

１ 种简单、易实现的调谐方法。
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（８ ５０２．３８， ９ ８５４．８７）－２０ ４１９．６０（１９ ９３１．５１， ２１ １７９．４３）； ｚ ｖａｌｕｅｓ： ｆｒｏｍ －０．７２ ｔｏ ０， ａｌｌ Ｐ＞０．０５； ＳＵＶＲ：
１．０４（１．０１， １．０９）－２．３２（２．２４， ２．４０）； ｚ ｖａｌｕｅｓ： ｆｒｏｍ －０．８２ ｔｏ ０， ａｌｌ Ｐ＞０．０５）． ＳＰＭ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｓｉｇｎｉｆｉ⁃
ｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｇｌｕｃｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ ｔｈｅ ｃｅｒｅｂｒａｌ ｃｏｒｔｅｘ， ｂａｓａｌ ｇａｎｇｌｉａ， ｍｉｄｂｒａｉｎ ａｎｄ ｃｅｒｅｂｅｌｌｕｍ ｗｅｒｅ
ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｈｅａｌｔｈｙ ｓｕｂｊｅｃｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ＰＥＴ ／ ＣＴ ｓｃａｎｎｅｒｓ ｂｅｆｏｒｅ ｈｏｍｏｇｅｎｉｚａｔｉｏｎ， ａｎｄ ｂｒａｉｎ ｒｅｇｉｏｎｓ ｗｉｔｈ
ｏｂｖｉｏｕｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｒｅｄｕｃｅｄ ａｆｔｅｒ ｈｏｍｏｇｅｎｉｚａｔｉｏｎ． Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ　 ＣｏｍＢａｔ ｈａｒｍｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ ｉｓ ｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｔ
ｒｅｍｏｖｉｎｇ ｔｈｅ ｃｅｎｔｅｒ ｅｆｆｅｃｔ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ＰＥＴ ／ ＣＴ ｓｃａｎｎｅｒｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｍａｎｕｆａｃｔｕｒｅｒ ａｎｄ ｍａｙ
ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｓｉｍｐｌｅ ａｎｄ ｅａｓｙ⁃ｔｏ⁃ｉｍｐｌｅｍｅｎｔ ｈｏｍｏｇｅｎｉｚａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｍｕｌｔｉｃｅｎｔｅｒ ｂｒａｉｎ ｉｍａｇｉｎｇ ｓｔｕｄｉｅｓ．

【Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ】 　 Ｂｒａｉｎ； Ｉｍａｇｅ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ， ｃｏｍｐｕｔｅｒ⁃ａｓｓｉｓｔｅｄ； Ｐｏｓｉｔｒｏｎ⁃ｅｍｉｓｓｉｏｎ ｔｏｍｏｇｒａｐｈｙ； Ｆｌｕｏｒｏ⁃
ｄｅｏｘｙｇｌｕｃｏｓｅ Ｆ１８

Ｆｕｎｄ ｐｒｏｇｒａｍ： Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ （８１９７１６４１， ８２０２１００２）； Ｍｅｄｉｃａｌ Ｉｎ⁃
ｎｏｖａｔｉｏｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｐｒｏｊｅｃｔ ｏｆ Ｓｈａｎｇｈａｉ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｃｏｍｍｉｓｓｉｏｎ （２１Ｙ１１９０３３００）

ＤＯＩ：１０．３７６０ ／ ｃｍａ．ｊ．ｃｎ３２１８２８⁃２０２３０４２４⁃００１１２

　 　 ＰＥＴ 脑显像已广泛应用于脑疾病的临床诊断与

研究。 不同中心仪器间的系统性差异可能会对图像

的解释、分析造成影响［１］。 为保证显像过程中的统

一、规范，国内已有相关的脑显像专家共识及解读要

素［２⁃４］，但具体实践中不可避免的差异仍给多中心

的数据整合带来挑战。 影像调谐，如常规欧洲核医

学协会 （ Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｎｕｃｌｅａｒ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ，
ＥＡＮＭ） ／ ＥＡＮＭ 研究有限公司 （ ＥＡＮＭ Ｒｅｓｅａｒｃｈ
Ｌｔｄ．， ＥＡＲＬ）标准调谐可以减少这些差异对影像的

影响［５⁃６］，但该方法操作繁琐且需要对特定疾病进

行针对性优化［７］。 ＣｏｍＢａｔ 方法是基于经验贝叶斯

模型的校正方法，即使对有限数量特征的小数据集，
其也能提供令人满意的结果［８］。 该方法已被成功

应用于多种 ＭＲ 影像组学的特征同质化研究［９⁃１０］，
在 ＰＥＴ 肿瘤研究中也被应用［１１⁃１２］，但还未在 ＰＥＴ
脑功能显像中得到系统验证。 本研究应用 ＣｏｍＢａｔ
方法对同一厂家不同型号 ＰＥＴ ／ ＣＴ 的脑１８Ｆ⁃ＦＤＧ 图

像进行影像调谐，并进行初步的系统性验证。

资料与方法

１．研究对象。 本研究经通过华山医院伦理委员

会批准［批件号：（２０１９）临审第（５５１）号］。 模型采

用三维（ｔｈｒｅｅ⁃ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ， ３Ｄ）Ｈｏｆｆｍａｎ 脑模型（Ｄａｔａ

Ｓｐｅｃｔｒｕｍ Ｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ，美国）。 回顾性收集 ２０２０ 年

１１ 月至 ２０２３ 年 ３ 月间在复旦大学附属华山医院

ＰＥＴ 中心进行１８Ｆ⁃ＦＤＧ ＰＥＴ ／ ＣＴ 脑显像的健康受试

者（健康体检者）资料。 所有健康受试者既往体健，
并符合以下标准：（１）无精神、神经系统疾病病史及

相关家族史；（２）无脑部外伤、手术等器质性病变病

史；（３）无脑血管病病史；（４）无累及全身多系统疾

病及代谢性疾病病史。 共纳入在 Ｂｉｏｇｒａｐｈ６４ Ｔｒｕｅ⁃
Ｐｏｉｎｔ ＰＥＴ ／ ＣＴ 扫描的健康受试者 １４ 名，其中男 ８ 名、女
６名，年龄（５７．７±９．５）岁；在 Ｂｉｏｇｒａｐｈ１２８ ｍＣＴ ＰＥＴ ／
ＣＴ 扫描的 １２ 名，其中男 ９ 名、女 ３ 名，年龄（５５．８±
１０．５）岁，２ 组年龄（ ｔ ＝ ０．４８，Ｐ ＝ ０．６３５）、性别差异无

统计学意义（χ２ ＝ ２．７４，Ｐ＝ ０．０９８）。
２．显像方法。 （１）模型显像。 对 ３Ｄ Ｈｏｆｆｍａｎ 脑

模型注射 １８５ ＭＢｑ １８Ｆ⁃ＦＤＧ（本中心自行制备；放化

纯＞９５％）后 ３０ ｍｉｎ 进行 ３Ｄ ＰＥＴ 动态扫描，采集 ４ 帧，
每帧 ５ ｍｉｎ，共 ２０ ｍｉｎ。 在德国 Ｓｉｅｍｅｎｓ Ｂｉｏｇｒａｐｈ６４
ＴｒｕｅＰｏｉｎｔ、Ｂｉｏｇｒａｐｈ１２８ ｍＣＴ ＰＥＴ ／ ＣＴ ２ 台仪器上均进

行数据采集。 图像重建采用有序子集最大期望值迭代

法（ｏｒｄｅｒｅｄ ｓｕｂｓｅｔ ｅｘｐｅｃｔａｔｉｏｎ ｍａｘｉｍｉｚａｔｉｏｎ， ＯＳＥＭ），迭
代次数 ４ （Ｂｉｏｇｒａｐｈ６４ ＴｒｕｅＰｏｉｎｔ） 或 ８ （ Ｂｉｏｇｒａｐｈ１２８
ｍＣＴ）、２４ 个子集，体素大小为 １．０２×１．０２×２．０２ ｍｍ３，
平滑滤波为无滤波（Ａｌｌ ｐａｓｓ），重建矩阵为 ３３６×３３６×
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１０９ 或 ４００×４００×１０９。
（２）健康受试者显像。 对安静状态下健康受试

者静脉注射１８Ｆ⁃ＦＤＧ（按体质量 ３．７ ＭＢｑ ／ ｋｇ），在其休

息 ６０ ｍｉｎ 后使用德国 Ｓｉｅｍｅｎｓ Ｂｉｏｇｒａｐｈ６４ ＴｒｕｅＰｏｉｎｔ
或 Ｂｉｏｇｒａｐｈ１２８ ｍＣＴ ＰＥＴ ／ ＣＴ 进行脑显像。 先进行 １０ ｓ
ＣＴ 扫描，采集参数：电压 １２０ ｋＶ，电流 ２５０ ｍＡ，层厚

１．５ ｍｍ；然后进行 ３Ｄ ＰＥＴ 静态扫描，采集时间 ２０ ｍｉｎ。
对 ＰＥＴ 图像在应用 ＣＴ 进行衰减校正后，采用 ＯＳＥＭ
（Ｂｉｏｇｒａｐｈ６４ ＴｒｕｅＰｏｉｎｔ）或 ＯＳＥＭ＋飞行时间（ ｔｉｍｅ ｏｆ
ｆｌｉｇｈｔ，ＴＯＦ；Ｂｉｏｇｒａｐｈ１２８ ｍＣＴ）重建，迭代次数 ６，子
集 １４ 或 ２１，体素大小为 ２．０４×２．０４×１．５０ ｍｍ３ 或

１ ５９× １． ５９ × １． ５０ ｍｍ３，平滑滤波为 Ｇａｕｓｓ２． ０ 或

Ｇａｕｓｓ３．５，重建矩阵为 １６８×１６８×１４８ 或 ２５６×２５６×
１４８。 最终获得脑部横断面、冠状面及矢状面图像。

３．图像预处理方法。 利用图像格式转换软件

ＭＲＩｃｒｏｎ 将 ＰＥＴ 图像转换为 ｎｉｉ 格式，然后在 ＭＡＴＬＡＢ
Ｒ２０２０ｂ（Ｔｈｅ ＭａｔｈＷｏｒｋｓ， Ｉｎｃ．，美国）平台上，应用统

计参数图（ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｐａｒａｍｅｔｒｉｃ ｍａｐｐｉｎｇ， ＳＰＭ） １２
（Ｗｅｌｌｃｏｍｅ Ｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ ｏｆ Ｃｏｇｎｉｔｉｖｅ Ｎｅｕｒｏｌｏｇｙ，英国）
中自带模板将 ＰＥＴ 图像拟合到蒙特利尔神经病学

研究所（Ｍｏｎｔｒｅａｌ Ｎｅｕｒｏｌｏｇｉｃａｌ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ， ＭＮＩ）标准立体

空间中进行空间标准化，并用１０ ｍｍ×１０ ｍｍ×１０ ｍｍ 的

半高宽对标准化后的图像进行平滑处理。 应用

ＰＥＴＰＶＥ１２ 程序［１３］ 提取自动解剖标记（ ａｎａｔｏｍｉｃａｌ
ａｕｔｏｍａｔｉｃ ｌａｂｅｌｉｎｇ， ＡＡＬ）脑模板中 １１６ 个脑区的原

始放射性计数，并以全脑均值作为参照，计算 ＳＵＶ
比值 （ＳＵＶ ｒａｔｉｏｓ， ＳＵＶＲ）。

４．影像调谐方法。 通过 ＭＡＴＬＡＢ Ｒ２０２０ｂ 软件

使用 ＣｏｍＢａｔ 同质化程序对不同型号 ＰＥＴ ／ ＣＴ 仪器

进行影像调谐［９］。 该法通过匹配每台仪器测量的

ＲＯＩ 特征值的统计分布来估计中心效应，具体公式

如下：
ｙｉｊ ＝α＋Ｘｉｊβ＋γｉ＋δｉεｉｊ 公式（１）……………………………
其中 ｉ 为机器的站点编号； ｊ 为被试编号；ｙｉｊ为未经

同质化 ｉ 站点 ｊ 被试特征值；α 是 ｙｉｊ的平均值；Ｘ ｉｊ为

协变量设计矩阵；β 是与 Ｘ 对应的回归系数向量；γｉ

和 δｉ 分别对应站点相加效应和相乘效应；εｉｊ表示残

差项。
最终经过校正的特征值通过如下公式获得：

ｙＣｏｍＢａｔｉｊ ＝
ｙｉｊ－α^－Ｘｉｊ β^ －γ^ｉ

δ^
＋α^ 公式 （２）…………………………

其中 α^、β^、γ^ｉ 和 δ^ｉ 分别是 α、β、γｉ 和 δｉ 的估计量。
５．统计学处理。 绘制 ３Ｄ Ｈｏｆｆｍａｎ 脑模型数据

在影像调谐前后的概率密度函数，以更直观地评估

ＣｏｍＢａｔ 同质化方法从特征值中去除中心效应的能

力。 采用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ ２６． ０ 软件进行统计学分析。 符

合正态分布的定量资料以 ｘ±ｓ 表示，组间比较行两

独立样本 ｔ 检验；不符合正态分布的定量资料以 Ｍ
（Ｑ１，Ｑ３）表示，组间比较行 Ｍａｎｎ⁃Ｗｈｉｔｎｅｙ Ｕ 检验；
定性资料以频数（％）表示，组间比较行 χ２ 检验，Ｐ＜
０．０５ 为差异有统计学意义。 对健康受试者预处理

后的 ＰＥＴ 图像进行调谐前后 ＳＰＭ 两独立样本 ｔ 检
验（Ｐ＜０ ０５，未校正）。

结　 　 果

１． ３Ｄ Ｈｏｆｆｍａｎ 脑模型影像调谐。 在 ３Ｄ Ｈｏｆｆｍａｎ
脑模型中，未进行影像调谐前 ２ 台 ＰＥＴ ／ ＣＴ 采集的

放射性计数、ＳＵＶＲ 概率密度分布存在差异，调谐后

改善。 在没有调谐的情况下，Ｂｉｏｇｒａｐｈ６４ ＴｒｕｅＰｏｉｎｔ、
Ｂｉｏｇｒａｐｈ１２８ ｍＣＴ ＰＥＴ ／ ＣＴ 间的放射性计数［５ ５９０．３３
（４ ９６１．６７，６ １０２．９５）与 ６ １１６．０３（５ ４２０．９７，６ ６６０．６６）］、
ＳＵＶＲ［１．３５（１．１９，１．４７）与 １．３７（１．２１，１．４９）］差异均

有统计学意义（ ｚ 值：－９．３５、－ ３． ６３，均 Ｐ＜ ０． ００１）；
ＣｏｍＢａｔ 同质化后差异没有统计学意义［放射性计

数：５ ８４５．９５（５ １９２．６８，６ ３７８．６３）与 ５ ８５９．１７（５ １９３．８４，
６ ３８０．５２），ＳＵＶＲ：１．３５（１． ２０，１． ４８）与 １． ３６（１． ２０，
１ ４９）；均 ｚ＝ －０．６８，均 Ｐ＝ ０．４９８］。

２．健康受试者影像调谐。 在健康受试者中，１９ 个

脑区（１６．４％，１９／ １１６）的调谐前放射性计数在 Ｂｉｏｇｒａｐｈ６４
ＴｒｕｅＰｏｉｎｔ、Ｂｉｏｇｒａｐｈ１２８ ｍＣＴ ＰＥＴ ／ ＣＴ 间的差异有统计

学意义［１２ ４２２．７８（１１ １８１．６０，１３ ４２４．２８） ～ １８ １６６．４０
（１５ ８８２．８０，１８ ６６６．２７）；ｚ 值：－３．２４～ －２．０６，均 Ｐ＜０．０５］；
４０ 个脑区（３４．５％，４０ ／ １１６）的调谐前 ＳＵＶＲ 在 ２ 台

仪器间差异有统计学意义［１．４６（１．４１，１．５２） ～ ２．２８
（２．１６，２．３６）；ｚ 值：－３．６５～ －１．７０，均 Ｐ＜０．０５］。 在调

谐后，１１６ 个脑区的放射性计数［９ ２４３．５５（８ ５０２．３８，
９ ８５４．８７） ～ ２０ ４１９．６０（１９ ９３１．５１，２１ １７９．４３）；ｚ 值：
－０．７２ ～ ０，均 Ｐ＞０．０５］、ＳＵＶＲ［１．０４（１．０１，１．０９） ～
２ ３２（２．２４，２．４０）；ｚ 值：－０．８２ ～ ０，均 Ｐ＞０．０５］在 ２ 台

ＰＥＴ ／ ＣＴ 间差异均无统计学意义。
基于体素的 ＳＰＭ 两独立样本 ｔ 检验发现， 相较

于 Ｂｉｏｇｒａｐｈ１２８ ｍＣＴ ＰＥＴ ／ ＣＴ，未调谐前 Ｂｉｏｇｒａｐｈ６４
ＴｒｕｅＰｏｉｎｔ ＰＥＴ ／ ＣＴ 采集的健康受试者脑内代谢在大

脑皮质广泛代谢减低，在基底节、中脑及小脑代谢增

高；经影像调谐后，存在差异的脑区明显减少（图 １）。

讨　 　 论

随着ＰＥＴ脑显像多中心合作和数据共享的需
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图 １　 健康受试者调谐前后１８Ｆ⁃ＦＤＧ ＰＥＴ ／ ＣＴ 图像统计参数图（ＳＰＭ）两独立样本 ｔ 检验分析结果。 相较于 Ｂｉｏｇｒａｐｈ１２８ ｍＣＴ ＰＥＴ ／ ＣＴ，Ｂｉｏｇｒａｐｈ６４
ＴｒｕｅＰｏｉｎｔ ＰＥＴ ／ ＣＴ 采集的图像在调谐前呈现大脑皮质代谢减低，基底节、中脑及小脑代谢增高；调谐后差异脑区减少（色阶代表 ｔ 值大小，
正值代表代谢增高，负值代表代谢减低）

求日益增长，通常需要整合多个中心的数据以获得

具有统计学意义的结论［６］。 然而，在整合过程中存

在定量生物标志物、影像特征等对不同仪器或协议

敏感的问题，即“中心效应” ［１４］。 因此，实施时要协调

不同中心的图像采集和重建参数，确保来自不同地

点的图像具有一致性、可比性。 多中心数据的一致

性是质量控制的重要组成部分，研究中一般对获得

的图像使用强度归一化或转换 Ｚ 值的方式进行初

步“标准化” ［１５］。 近年来提出的许多系统调谐图像

质量的流程，需要遵循 ＥＡＮＭ ／ ＥＡＲＬ 或阿尔茨海默

病神经影像倡议（Ａｌｚｈｅｉｍｅｒ′ｓ Ｄｉｓｅａｓｅ Ｎｅｕｒｏｉｍａｇｉｎｇ
Ｉｎｉｔｉａｔｉｖｅ， ＡＤＮＩ）标准采集相应的模型数据，然后进

行数据归一化、高频校正等［１，１６］。 然而，这些方法具

体准备、实施过程复杂，对操作人员要求较高且不适

用于此过程之前已获得的数据。 ＣｏｍＢａｔ 调谐是 １ 种

数据驱动方法，只需要对来自不同中心的数据直接

进行图像特征值估计和校正，无需进行任何图像处

理或在图像中进行任何新的测量［８］。 既往研究显

示该方法在调谐结构和功能神经 ＭＲＩ 数据方面表

现出很好的应用前景，并得到验证［８⁃１０，１７］。
目前已有研究采用 ＣｏｍＢａｔ 方法对从多中心肿

瘤 ＰＥＴ 图像中得到的放射组学纹理特征、ＳＵＶ 进行

影像调谐［１８⁃１９］。 其利用经验贝叶斯模型的先验参

数估计对高通量数据进行批次校正，可以消除不同中

心相关系统差异，同时保留因年龄、性别和诊断等生

物学相关变量的信息，提高泛化统计能力［９］。 相比肿

瘤 ＰＥＴ 显像，脑 ＰＥＴ 显像采集数据更易受不同中心

混杂因素影响。 本研究组先进行标准 ３Ｄ Ｈｏｆｆｍａｎ 脑

模型数据分析，在没有调谐的情况下，观察到 ２ 台不

同型号 ＰＥＴ ／ ＣＴ 的原始放射性计数、ＳＵＶＲ 分布存

在系统性偏差，其中 ＳＵＶＲ 作为原始放射性计数的

初步“标准化”数据，其分布一致性较放射性计数较

好，但仍存在差异，提示中心效应的差异不能通过图

像强度归一化的方法消除［１６］；经过调谐后，放射性

计数及 ＳＵＶＲ 的分布一致性都更好。 这与先前

ＣｏｍＢａｔ 在 ＭＲ、ＰＥＴ 肿瘤、神经放射组学中应用的研

究结果一致［１０，２０⁃２１］，显示了这种同质化方法的良好

效果。 进一步对控制年龄、性别等因素后的 ２ 组健

康受试者进行研究，经发现过 ＣｏｍＢａｔ 方法调谐后，
同一厂家不同型号仪器采集的数据之间的差异无统

计学意义（均 Ｐ＞０．０５）。 ＳＰＭ 分析也显示，未调谐

前 ２ 台 ＰＥＴ 采集的图像所示代谢存在明显差异的

脑区，经影像调谐后明显减少（图 １）。
本研究存在一些局限性。 首先，只初步比较了

同一中心、同一厂家不同型号 ＰＥＴ ／ ＣＴ 采集１８Ｆ⁃ＦＤＧ
影像调谐前后数据，今后要在不同中心、不同厂家的

ＰＥＴ ／ ＣＴ 仪器重建获得数据进一步验证。 其次，健
康受试者有 ２ 组，没有对同一受试者进行不同设备

采集，但本研究组在符合伦理要求下已控制年龄、性
别等可能影响脑内代谢的因素。 最后，本研究仅进

行了１８Ｆ⁃ＦＤＧ 脑显像，未来需要在其他特异性靶点

脑显像数据中进行评估，也要在其他脑疾病中的应

用进一步验证。
总之，本研究表明 ＣｏｍＢａｔ 同质化方法可以有

效消除同一厂家不同型号 ＰＥＴ 脑显像数据的中心

效应，减少系统性误差，为潜在多中心研究提供了简
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单、易实现的影像调谐方法，有利于促进多中心脑显

像临床应用、研究的发展。
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２０１８， １６７： １０４⁃１２０． ＤＯＩ：１０．１０１６ ／ ｊ．ｎｅｕｒｏｉｍａｇｅ．２０１７．１１．０２４．

［１０］ Ｓｕｎ Ｄ， Ｒａｋｅｓｈ Ｇ， Ｈａｓｗｅｌｌ ＣＣ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｍｅｔｈｏｄｓ ｔｏ
ｈａｒｍｏｎｉｚｅ ｃｏｒｔｉｃａｌ ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｓ ａｃｒｏｓｓ ｓｃａｎｎｅｒｓ ａｎｄ ｓｉｔｅｓ
［Ｊ］ ． ＮｅｕｒｏＩｍａｇｅ， ２０２２， ２６１： １１９５０９． ＤＯＩ：１０．１０１６ ／ ｊ．ｎｅｕｒｏｉｍ⁃
ａｇｅ．２０２２．１１９５０９．

［１１］ Ｏｒｌｈａｃ Ｆ， Ｂｏｕｇｈｄａｄ Ｓ， Ｐｈｉｌｉｐｐｅ Ｃ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｐｏｓｔｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ
ｈａｒｍｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｍｕｌｔｉｃｅｎｔｅｒ ｒａｄｉｏｍｉｃ ｓｔｕｄｉｅｓ ｉｎ ＰＥＴ［Ｊ］ ．
Ｊ Ｎｕｃｌ Ｍｅｄ， ２０１８， ５９（８）： １３２１⁃１３２８． ＤＯＩ：１０． ２９６７ ／ ｊｎｕｍｅｄ．
１１７．１９９９３５．

［１２］ Ｏｒｌｈａｃ Ｆ， Ｅｅｒｔｉｎｋ ＪＪ， Ｃｏｔｔｅｒｅａｕ ＡＳ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｇｕｉｄｅ ｔｏ ＣｏｍＢａｔ ｈａｒ⁃
ｍｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｉｍａｇｉｎｇ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ ｍｕｌｔｉｃｅｎｔｅｒ ｓｔｕｄｉｅｓ［Ｊ］ ． Ｊ Ｎｕｃｌ
Ｍｅｄ， ２０２２， ６３（２）： １７２⁃１７９． ＤＯＩ：１０．２９６７ ／ ｊｎｕｍｅｄ．１２１．２６２４６４．

［１３］ Ｇｏｎｚａｌｅｚ⁃Ｅｓｃａｍｉｌｌａ Ｇ， Ｌａｎｇｅ Ｃ， Ｔｅｉｐｅｌ Ｓ， ｅｔ ａｌ． ＰＥＴＰＶＥ１２： ａｎ
ＳＰＭ ｔｏｏｌｂｏｘ ｆｏｒ ｐａｒｔｉａｌ ｖｏｌｕｍｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ ｉｎ ｂｒａｉｎ ＰＥＴ—
ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｔｏ ａｍｙｌｏｉｄ ｉｍａｇｉｎｇ ｗｉｔｈ ＡＶ４５⁃ＰＥＴ［ Ｊ］ ． Ｎｅｕｒｏｉｍａｇｅ，
２０１７， １４７： ６６９⁃６７７． ＤＯＩ：１０．１０１６ ／ ｊ．ｎｅｕｒｏｉｍａｇｅ．２０１６．１２．０７７．

［１４］ Ｏｒｌｈａｃ Ｆ， Ｌｅｃｌｅｒ Ａ， Ｓａｖａｔｏｖｓｋｉ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｈｏｗ ｃａｎ ｗｅ ｃｏｍｂａｔ ｍｕｌｔｉ⁃
ｃｅｎｔｅｒ ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ ｉｎ ＭＲ ｒａｄｉｏｍｉｃｓ？ Ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅ⁃
ｄｕｒｅ［Ｊ］ ． Ｅｕｒ Ｒａｄｉｏｌ， ２０２１， ３１（４）： ２２７２⁃２２８０． ＤＯＩ：１０．１００７ ／
ｓ００３３０⁃０２０⁃０７２８４⁃９．

［１５］ Ｔａｆｕｒｉ Ｂ， Ｌｏｍｂａｒｄｉ Ａ， Ｎｉｇｒｏ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｈａｒｍｏｎｉｚａｔｉｏｎ
ｏｎ ｒａｄｉｏｍｉｃ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｉｎ Ｐａｒｋｉｎｓｏｎ′ｓ ｄｉｓｅａｓｅ ａｎｄ ｈｅａｌｔｈｙ ｃｏｎｔｒｏｌｓ： ａ
ｍｕｌｔｉｃｅｎｔｅｒ ｓｔｕｄｙ［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔ Ｎｅｕｒｏｓｃｉ， ２０２２， １６： １０１２２８７． ＤＯＩ：
１０．３３８９ ／ ｆｎｉｎｓ．２０２２．１０１２２８７．

［１６］ Ｂｏｅｌｌａａｒｄ Ｒ， Ｄｅｌｇａｄｏ⁃Ｂｏｌｔｏｎ Ｒ， Ｏｙｅｎ ＷＪＧ， ｅｔ ａｌ． ＦＤＧ ＰＥＴ ／ ＣＴ：
ＥＡＮＭ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ ｇｕｉｄｅｌｉｎｅｓ ｆｏｒ ｔｕｍｏｕｒ ｉｍａｇｉｎｇ： ｖｅｒｓｉｏｎ ２．０［ Ｊ］ ．
Ｅｕｒ Ｊ Ｎｕｃｌ Ｍｅｄ Ｍｏｌ Ｉｍａｇｉｎｇ， ２０１５， ４２（２）： ３２８⁃３５４． ＤＯＩ：１０．
１００７ ／ ｓ００２５９⁃０１４⁃２９６１⁃ｘ．

［１７］ Ｂｅｌｌ ＴＫ， Ｇｏｄｆｒｅｙ ＫＪ， Ｗａｒｅ ＡＬ， ｅｔ ａｌ． Ｈａｒｍｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｕｌｔｉ⁃ｓｉｔｅ
ＭＲＳ ｄａｔａ ｗｉｔｈ ＣｏｍＢａｔ ［ Ｊ］ ． Ｎｅｕｒｏｉｍａｇｅ， ２０２２， ２５７： １１９３３０．
ＤＯＩ：１０．１０１６ ／ ｊ．ｎｅｕｒｏｉｍａｇｅ．２０２２．１１９３３０．

［１８］ Ｍｉｃｈａｕｄ⁃Ｒｏｂｅｒｔ ＡＶ， Ｚａｍａｇｎｉ Ｅ， Ｃａｒｌｉｅｒ Ｔ， ｅｔ ａｌ． Ｇｌｕｃｏｓｅ ｍｅｔａｂ⁃
ｏｌｉｓｍ ｑｕａｎｔｉｆｉｅｄ ｂｙ ＳＵＶｍａｘ ｏｎ ｂａｓｅｌｉｎｅ ＦＤＧ⁃ＰＥＴ ／ ＣＴ ｐｒｅｄｉｃｔｓ ｓｕｒ⁃
ｖｉｖａｌ ｉｎ ｎｅｗｌｙ ｄｉａｇｎｏｓｅｄ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｍｙｅｌｏｍａ ｐａｔｉｅｎｔｓ： ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｈａｒ⁃
ｍｏｎｉｚｅｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｗｏ ｐｒｏｓｐｅｃｔｉｖｅ ｐｈａｓｅ Ⅲ ｔｒｉａｌｓ ［ Ｊ］ ． Ｃａｎｃｅｒｓ
（Ｂａｓｅｌ）， ２０２０， １２（９）： ２５３２． ＤＯＩ：１０．３３９０ ／ ｃａｎｃｅｒｓ１２０９２５３２．

［１９］ Ｄｉｓｓａｕｘ Ｇ， Ｖｉｓｖｉｋｉｓ Ｄ， Ｄａ⁃Ａｎｏ Ｒ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｅｔｒｅａｔｍｅｎｔ １８Ｆ⁃ＦＤＧ
ＰＥＴ ／ ＣＴ ｒａｄｉｏｍｉｃｓ ｐｒｅｄｉｃｔ ｌｏｃａｌ ｒｅｃｕｒｒｅｎｃｅ ｉｎ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ
ｓｔｅｒｅｏｔａｃｔｉｃ ｂｏｄｙ ｒａｄｉｏｔｈｅｒａｐｙ ｆｏｒ ｅａｒｌｙ⁃ｓｔａｇｅ ｎｏｎ⁃ｓｍａｌｌ ｃｅｌｌ ｌｕｎｇ
ｃａｎｃｅｒ： ａ ｍｕｌｔｉｃｅｎｔｒｉｃ ｓｔｕｄｙ［Ｊ］ ． Ｊ Ｎｕｃｌ Ｍｅｄ， ２０２０， ６１（６）： ８１４⁃
８２０． ＤＯＩ：１０．２９６７ ／ ｊｎｕｍｅｄ．１１９．２２８１０６．

［２０］ Ｌｅｉｔｈｎｅｒ Ｄ， Ｓｃｈöｄｅｒ Ｈ， Ｈａｕｇ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ＣｏｍＢａｔ ｈａｒｍｏｎｉ⁃
ｚａｔｉｏｎ ｏｎ ＰＥＴ ｒａｄｉｏｍｉｃｓ⁃ｂａｓｅｄ ｔｉｓｓｕｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ： ａ ｄｕａｌ⁃ｃｅｎｔｅｒ
ＰＥＴ ／ ＭＲＩ ａｎｄ ＰＥＴ ／ ＣＴ ｓｔｕｄｙ［ Ｊ］ ． Ｊ Ｎｕｃｌ Ｍｅｄ， ２０２２， ６３（１０）：
１６１１⁃１６１６． ＤＯＩ：１０．２９６７ ／ ｊｎｕｍｅｄ．１２１．２６３１０２．

［２１］ Ｅｓｈａｇｈｚａｄｅｈ Ｔｏｒｂａｔｉ Ｍ， Ｍｉｎｈａｓ ＤＳ， Ａｈｍａｄ Ｇ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｍｕｌｔｉ⁃ｓｃａｎ⁃
ｎｅｒ ｎｅｕｒｏｉｍａｇｉｎｇ ｄａｔａ ｈａｒｍｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ ＲＡＶＥＬ ａｎｄ ＣｏｍＢａｔ［Ｊ］．
Ｎｅｕｒｏｉｍａｇｅ， ２０２１， ２４５： １１８７０３． ＤＯＩ： １０． １０１６ ／ ｊ． ｎｅｕｒｏｉｍａｇｅ．
２０２１．１１８７０３．

（收稿日期：２０２３⁃０４⁃２４） 　 　

·６１４· 中华核医学与分子影像杂志 ２０２４ 年 ７ 月第 ４４ 卷第 ７ 期　 Ｃｈｉｎ Ｊ Ｎｕｃｌ Ｍｅｄ Ｍｏｌ Ｉｍａｇｉｎｇ， Ｊｕｌ． ２０２４， Ｖｏｌ． ４４， Ｎｏ． ７


