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·综述·

２０１４年ＩＳＭＲＭ年会前列腺 ＭＲＩ研究进展

蔡杰，王良，李亮，冯朝燕，邓明，闵祥德

【摘要】　第２２届国际医学磁共振学会（ＩＳＭＲＭ）年会在意大利米兰召开，收录了１１５篇前列腺相关摘要。本文对前

列腺高分辨力３ＤＴ２ＷＩ、ＤＷＩ新模型和新算法、高空间时间分辨力 ＤＣＥ扫描技术和新的药代动力学建模算法、新的

ＭＲＳ扫描技术等新进展进行综述，旨在为国内前列腺磁共振研究提供新的思路。
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　　国际医学磁共振学会（ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＳｏｃｉｅｔｙｆｏｒＭａｇｎｅｔｉｃ

ＲｅｓｏｎａｎｃｅｉｎＭｅｄｉｃｉｎｅ，ＩＳＭＲＭ）是全球规模最大及影响最高的

医工结合的磁共振学会，其第２２届年会于２０１４年５月１０日至

１６日在意大利米兰召开，大会主题“ＦａｓｈｉｏｎｉｎｇＭＲｔｏＩｍｐｒｏｖｅ

ＧｌｏｂａｌＨｅａｌｔｈｃａｒｅ”，共收录不同类型摘要５０００余篇，国内众多

医疗单位积极投稿、参会。笔者拟对本届ＩＳＭＲＭ 年会中前列

腺研究进展进行综述，以期为国内前列腺磁共振研究提供新的

思路。

高分辨力３ＤＴ２ＷＩ

高分辨力Ｔ２ＷＩ是多参数 ＭＲＩ不可缺少的序列，与临床上

常用的三平面２ＤＴ２ＷＩ相比，３ＤＴ２ＷＩ一次数据采集可实现

高分辨力成像和任意层面重组，在前列腺穿刺、手术及治疗方

案制定方面有重要意义。目前，基于ＦＳＥ序列的３Ｄ成像较常

用，但成像时间较长，易受直肠运动伪影干扰。Ｓｕｂａｓｈｉｎｉ等
［１］

运用一种新的快速３ＤＴ２ＷＩ序列，该序列采用从高到低的可变

翻转角（ｖａｒｉａｂｌｅｆｌｉｐａｎｇｌｅｓ，ＶＦＡ），降低整个序列特定射频能量

吸收率（ｓｐｅｃｉｆｉｃａｂｓｏｒｐｔｉｏｎｒａｔｅ，ＳＡＲ），与传统３ＤＦＳＥ相比减

少５９％采集时间，提高了信噪比（ｓｉｇｎａｌｎｏｉｓｅｒａｔｉｏ，ＳＮＲ），且达

到了相似的诊断价值。Ｙｏｓｈｉｋｏ及 Ｋａｔｓｕｓｕｋｅ等
［２３］运用可变

再聚焦射频脉冲翻转角（ｖａｒｉａｂｌｅｒｅｆｏｃｕｓｉｎｇＲＦｐｕｌｓｅｆｌｉｐａｎ

ｇｌｅｓ，ＶＲＦＡ）３ＤＴ２ＷＩ与传统的３Ｄ和２ＤＴ２ＷＩ成像对比，结

果发现ＶＲＦＡ序列在缩短扫描时间的同时可以减小图像模糊

效应，提高前列腺边界清晰程度及病灶清晰程度。Ｓｏｕｉｃｈｉｒｏｕ

等［４］则比较３ＤＳＰＡＣＥ（ｓａｍｐｌｉｎｇｐｅｒｆｅｃｔｉｏｎｗｉｔｈａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ

ｏｐｔｉｍｉｚｅｄｃｏｎｔｒａｓｔｓｂｙｕｓｉｎｇｄｉｆｆｅｒｅｎｔｆｌｉｐａｎｇｌｅｅｖｏｌｕｔｉｏｎｓ）与传

统２ＤＴＳＥ测量前列腺体积的准确性，其结果表明３ＤＳＰＡＣＥ

较２ＤＴＳＥ测量更加准确，同时误差较小，与病理证实的结果一

致性更高（ｒ＝０．９８），说明３ＤＳＰＡＣＥ较２ＤＴＳＥ对前列腺体积

测量更准确，其误差更小，同时化学位移和伪影影响较小，因此

３ＤＳＰＡＣＥ应作为前列腺体积测量的更好选择。

前列腺扩散加权成像

扩散加权成像（ｄｉｆｆｕｓｉｏｎｗｅｉｇｈｔｅｄｉｍａｇｉｎｇ，ＤＷＩ）能够反应

组织的微观结构，如何运用它来提高前列腺癌（ｐｒｏｓｔａｔｅｃａｎｃｅｒ，

ＰＣａ）的诊断和鉴别能力是 ＭＲＩ研究的热点。本届年会上，前

列腺ＤＷＩ不同分析模型、算法以及在减小ＤＷＩ图像变形、提高

图像质量等方面的研究是焦点之一。

１．ＤＷＩ新模型、新算法在ＰＣａ诊断中的研究进展

目前，基于自由水扩散的单指数模型已被广泛地应用于前

列腺ＤＷＩ研究，然而该模型不足以描述异质性生物组织结构

的扩散过程，其他的模型也应用于扩散研究，如双指数模型、拉

伸指数模型及非高斯峰度模型等。基于伽马分布的统计模型

（ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｍｏｄｅｌｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｇａｍｍａｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ），假定扩散

系数在体素内呈连续分布，更适合解释组织学的变化。Ｏｓｈｉｏ

等［５］研究伽马分布模型与ＰＣａ扫描数据的匹配情况。结果显

示在ｂ值为０、５００、１０００、２０００ｓ／ｍｍ２ 时，伽马分布模型能够与

扫描数据很好匹配，与双指数模型相比，该模型参数要少，且能

更好地解释组织学的改变，应该予以推荐。Ｓｈｉｎｍｏｔｏ等
［６］应用

伽马分布模型研究ＰＣａ及正常外周带（ｐｅｒｉｐｈｅｒａｌｚｏｎｅ，ＰＺ）扩

散系数的分布形状，对２６例经穿刺活检证实的ＰＣａ患者进行

ＤＷＩ（ｂ值分别为０，５００，１０００，１５００和２０００ｓ／ｍｍ２）扫描，其结

果表明，基于伽马分布函数曲线与双指数函数曲线符合度在

ＰＣａ和ＰＺ分别为９２％、７７％，该模型可以用于描述ＰＣａ和正常

ＰＺ的信号衰减曲线，为ＤＷＩ的生理基础提出新的见解，使扩散

信号衰减和病理结果相关性更好。ＰＣａＤＷＩ的体素内不相干

运动（ｉｎｔｒａｖｏｘｅｌｉｎｃｏｈｅｒｅｎｔｍｏｔｉｏｎ，ＩＶＩＭ）分析通常需设置多个

ｂ值，采集时间较长。Ｇｉｎａ等
［７］应用一种简化模型，采用较少

的ｂ值及较少的采集时间来研究前列腺肿瘤与正常组织的

ＩＶＩＭ参数。这种简化模型是基于当ｂ值足够高时，由微循环

灌注导致的假扩散可忽略不计，从只有两个在高ｂ值获得的图

像来估算扩散系数（Ｄ）和假扩散分数（Ｐｆ）。１０例可疑ＰＣａ患

者接受６个ｂ值（１０，１００，３００，６００，８００，１０００ｓ／ｍｍ２）ＤＷＩ扫描，

结果显示，当从中间ｂ值（从１００～１０００到３００～１０００ｓ／ｍｍ２）

获得的简化模型进行评价时获得最好的准确度，简化模型在减

少采集时间的同时能够准确的鉴别前列腺肿瘤与正常组织。

Ｂｏｕｒｎｅ等
［８］通过在传统的双指数模型上增加一个拉伸系数来

研究前列腺ＤＷＩ。他们在９．４Ｔ扫描仪上对福尔马林固定的根

治性前列腺切除（ｒａｄｉｃａｌｐｒｏｓｔａｔｅｃｔｏｍｙ，ＲＰ）标本使用ＰＧＳＥ序

０９２ 放射学实践２０１５年３月第３０卷第３期　ＲａｄｉｏｌＰｒａｃｔｉｃｅ，Ｍａｒ２０１５，Ｖｏｌ３０，Ｎｏ．３



列进行扫描，扩散时间为２０，４０，８０ｍｓ，δ为５ｍｓ，扩散梯度沿三

个坐标轴放置，１７个对数间隔ｂ值（从０．０１７到１０．２３ｍｓ／μｍ
２），

并采用双指数（Ｂｉｅｘｐｏｎｅｎｔｉａｌ，ＢＩＥＸ）及指数拉伸指数（Ｅｘｐｏ

ｎｅｎｔｉａｌｓｔｒｅｔｃｈｅｄｅｘｐｏｎｅｎｔｉａｌ，ＥＸＳＥ）两种扩散模型进行计算。

结果表明，在较短的扩散时间内ＥＸＳＥ模型比ＢＩＥＸ模型有更

多的信息量，明显优于ＢＩＥＸ。Ｅｌｅｆｔｈｅｒｉａ等
［９］使用３室（ｔｈｒｅｅ

ｃｏｍｐａｒｔｍｅｎｔ）模型（ｖａｓｃｕｌａｒ，ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒａｎｄｒｅｓｔｒｉｃｔｅｄｄＩｆｆｕ

ｓｉｏｎｆｏｒｃｙｔｏｍｅｔｒｙｉｎｔｕｍｏｕｒｓ，ＶＥＲＤＩＣＴ）ＤＷＩ在微观水平上

鉴别ＰＣａ和前列腺增生。ＶＥＲＤＩＣＴ模型是一种混合模型，可

以分别显示血管、细胞外血管外间隙（ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒｅｘｔｒａｖａｓｃｕ

ｌａｒｓｐａｃｅ，ＥＥＳ）中水分子扩散，而 ＭＲＩ上表现的信号则是三者

扩散的综合反映。他们的研究对象采用多参数 ＭＲ检查，其后

经病理证实的７名ＰＣａ患者，运用ＶＥＲＤＩＣＴ模型计算细胞内

容积分数（ｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒｖｏｌｕｍｅｆｒａｃｔｉｏｎ，ｆＩＣ）、细胞内扩散（ｄｉｆｆｕ

ｓｉｖｉｔｙｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ，ｄＩＣ）、细胞半径Ｒ、ＥＥＳ容积分数（ＥＥＳｖｏｌ

ｕｍｅｆｒａｃｔｉｏｎ，ｆＥＥＳ）、ＥＥＳ扩散（ｄｉｆｆｕｓｉｖｉｔｙＥＥＳ，ｄＥＥＳ），血管容

积分数（ｖａｓｃｕｌａｒｖｏｌｕｍｅｆｒａｃｔｉｏｎ，ｆＶＡＳＣ）和假扩散Ｐ（ｐｓｅｕｄｏ

ｄｉｆｆｕｓｉｏｎ）等参数，结果显示ＶＥＲＤＩＣＴ模型所得到的ＰＣａ组织

血管、ＩＣ、ＥＥＳ的容积分数及扩散值明显高于前列腺增生组织，

而这种模型也更符合癌组织的病理生理变化。

Ｍａｚａｈｅｒｉ等
［１０］比较最大似然率算法（ｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，

ＭＬ）和非线性最小二乘法（ｎｏｎｌｉｎｅａｒｌｅａｓｔｓｑｕａｒｅｓ，ＮＬＬＳ）算

法在三种高ｂ值ＤＷＩ前列腺成像模型（双指数、拉伸指数及非

高斯峰度模型）中的应用。２２例病理证实ＰＣａ患者纳入研究，

使用３Ｔ ＭＲＩ扫描仪，９个ｂ值（０、４００、６００、８００、１０００、１２００、

１４００、１８００和２０００ｓ／ｍｍ２），结果表明，在考虑噪声分布的情况

下，ＭＬ比 ＮＬＬＳ生成更准确的估计值ｆ、Ｄ１和Ｄ２（双指数模

型），α和ＤＤＣ（拉伸指数模型），以及Ｄａｐｐ和Ｋ（非高斯峰度模

型）等参数。

最近扩散峰度成像（ｄｉｆｆｕｓｉｏｎｋｕｒｔｏｓｉｓｉｍａｇｉｎｇ，ＤＫＩ）在鉴

别前列腺良恶性结节方面已有报道。测量扩散峰度所包含的

系统误差归因于近似法测量扩散峰度和灌注。由于真正的峰

度值未知，因此该系统性误差并不明确。Ｅｉｚｏｕ等
［１１］推出了一

种用于准确测量ＩＶＩＭ峰度的算法，并探讨由新算法得到的峰

度值的临床意义。其研究表明运用新算法获得的峰度值接近

真实值，并且能准确地评估前列腺良恶性病灶。

２．扩散新技术在减小ＤＷＩ图像变形中的应用

临床上ＤＷＩ常规使用平面回波序列（ｅｃｈｏｐｌａｎａｒｉｍａｇｉｎｇ，

ＥＰＩ），然而在前列腺的应用中，由于直肠内的气体及蠕动常导

致伪影及几何失真。为改善扩散成像的图像质量，目前已经商

业化应用的有ＲＥＳＯＬＶＥ（ｒｅａｄｏｕｔｓｅｇｍｅｎｔｅｄｅｃｈｏｐｌａｎａｒｄｉｆｆｕ

ｓｉｏｎｉｍａｇｉｎｇ）及ＺｏｏｍＩＴ两种序列。武汉同济医院李亮等
［１２］比

较了ＲＥＳＯＬＶＥ分段读出ＥＰＩ（ｒｅａｄｏｕｔｓｅｇｍｅｎｔｅｄＥＰＩ，ｒｓＥＰＩ）

和单次激发ＥＰＩ（ｓｉｎｇｌｅｓｈｏｔＥＰＩ，ｓｓＥＰＩ）ＤＷＩ在前列腺成像中

的应用。他们对３６例患者做ＲＥＳＯＬＶＥｒｓＥＰＩ和常规ｓｓＥＰＩ

ＤＷＩ扫描，ｂ值采用０和８００ｓ／ｍｍ２，并评估两个序列分辨力、

信噪比、对比噪声比、前列腺变形情况、病灶醒目性及诊断信

心，研究表明在图像分辨力、变形程度、病灶醒目性诊断信心

上，ｒｓＥＰＩ序列明显优于ｓｓＥＰＩ序列。Ａｎｄｒｉｙ等
［１３］同样比较

了ＲＥＳＯＬＶＥｒｓＥＰＩ与ｓｓＥＰＩ在前列腺成像中的应用，得出了

相似的结论，证明了ＲＥＳＯＬＶＥＥＰＩ与常规ＥＰＩ序列相比，更

有利于前列腺病灶的显示。Ｇａｒｙ等
［１４］评价了常规 ＥＰＩ、ＲＥ

ＳＯＬＶＥ及ＺｏｏｍＩＴ三种 ＤＷＩ采集技术在水模 ＡＤＣ测量短期

和长期的重复性以及评价三种ＤＷＩ技术在前列腺成像中的几

何变形情况。他们对水模和１０名志愿者进行了三种ＤＷＩ扫

描，结果显示，在水模 ＡＤＣ测量短期重复性方面，ＥＰＩ、ＲＥ

ＳＯＬＶＥ比ＺｏｏｍＩＴ重复性好，长期重复性较差。ＲＥＳＯＬＶＥ和

ＺｏｏｍＩＴ均能减少图像变形，但是ＲＥＳＯＬＶＥ序列与轴位Ｔ２ＷＩ

匹配的更好。ＲＥＳＯＬＶＥ序列在水模 ＡＤＣ测量重复性方面和

减小图像变形方面表现最佳。

为了提高前列腺ＤＷＩ图像的分辨力及减少变形，有部分

研究人员进行了一些有意义的尝试。Ｉｓａｂｅｌ等
［１５］研究３Ｄ双回

波稳态（ｄｕａｌｅｃｈｏｓｔｅａｄｙｓｔａｔｅ，ＤＥＳＳ）ＤＷＩ在前列腺成像中的

应用。他们对一名健康志愿者进行３ＤＤＥＳＳＤＷＩ扫描，初步

结果显示该序列在前列腺中的应用具有可行性。Ｎｇｕｙｅｎ等
［１６］

利用一种全新的３Ｄ高分辨力多次激发的平衡稳态自由进动

（ｂａｌａｎｃｅｄｓｔｅａｄｙｓｔａｔｅｆｒｅｅｐｒｅｃｅｓｓｉｏｎ，ｂＳＳＦＰ）ＤＷＩ技术研究前

列腺，该项技术的空间分辨力达到亚毫米级，并可以显著地降

低磁敏感相关伪影。他们对８例健康志愿者进行了这项新技

术扫描，初步的结果表明，多次激发ｂＳＳＦＰ技术可以提高前列

腺ＤＷＩ的空间分辨力、图像质量以及病灶的对比噪声比。

Ｋａｔａｙａｍａ等
［１７］则比较了ＦＯＣＵＳ（Ｆｉｅｌｄｏｆｖｉｅｗｏｐｔｉｍｉｚｅｄａｎｄ

ｃｏｎｓｔｒａｉｎｅｄｕｎｄｉｓｔｏｒｔｅｄｓｉｎｇｌｅｓｈｏｔ，ＦＯＣＵＳ）ＤＷＩ与常规ｓｓ

ＥＰＩＤＷＩ在盆腔肿瘤中的应用，结果显示ＦＯＣＵＳ技术可提供

高分辨力、变形较小的盆腔肿瘤ＤＷＩ图像。

动态对比增强 ＭＲＩ

动态对比增强 ＭＲＩ（ｄｙｎａｍｉｃｃｏｎｔｒａｓｔｅｎｈａｎｃｅｄＭＲＩ，ＤＣＥ

ＭＲＩ）是通过药代动力学建模及灌注分析生成半定量和定量参

数等来评估血流动力学和代谢特征。为了提高 ＤＣＥＭＲＩ空

间时间分辨力，更准确计算药代动力学参数，本届年会中提出

了一些新的ＤＣＥ扫描序列和建模算法。

１．ＤＣＥＭＲＩ新序列在ＰＣａ诊断中的应用

Ａｄａｍ等
［１８］应用笛卡尔排序差分抽样（ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｓｕｂｓａｍ

ｐｌｉｎｇｗｉｔｈＣａｒｔｅｓｉａｎｏｒｄｅｒｉｎｇ，ＤＩＳＣＯ）序列来提高前列腺ＤＣＥ

ＭＲＩ空间时间分辨力。他们对３１名前列腺患者行全切术前

使用３ＤＳＰＧＲ序列（采用直肠内表面线圈）和动态灌注（ＤＩＳＣＯ

ＤＣＥ）检查，分析自动生成的动态灌注图像和定量参数Ｋｔｒａｎｓ、

Ｋｅｐ、Ｖｅ、ｉＡＵＧＣ等；结论显示ＤＩＳＣＯ序列的ＤＣＥＭＲＩ扫描具

有很高的时间分辨力，提供了更加可靠的药代动力学模型，也

保持高的空间分辨力。这种既有高的时间分辨力和空间分辨

力的优点，在ＰＣａ治疗后疗效评估或肿瘤复发监测方面有一定

价值，特别是当 Ｔ２ＷＩ解剖观察受限时可发挥重要作用。

Ｒｏｓｅｎｋｒａｎｔｚ等
［１９］研究具有高空 间时 间 分 辨 力 的 新 序 列

ＧＲＡＳＰ（ｇｏｌｄｅｎａｎｇｌｅｒａｄｉａｌｓｐａｒｓｅｐａｒａｌｌｅｌｉｍａｇｉｎｇ）在前列腺

的应用。他们对２０例病理证实的ＰＣａ患者进行不同日期的标

准３ＤＦＬＡＳＨ和 ＧＲＡＳＰＤＣＥＭＲＩ扫描，初步研究结果表明

ＧＲＡＳＰＤＣＥ技术在空间分辨力、图像质量以及病灶的显示率

方面，明显优于传统的３ＤＦＬＡＳＨＤＣＥ技术。

２．新的ＤＣＥ药代动力学建模算法

大多数的ＤＣＥ药代动力学建模需要计算血管输入函数
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（ｖａｓｃｕｌａｒｉｎｐｕｔｆｕｎｃｔｉｏｎ，ＶＩＦ），而ＶＩＦ受到ＥＥＳ及部分容积效

应干扰，通常通过测量兴趣区外的血管得到近似动脉输入函数

（ａｒｔｅｒｉａｌｉｎｐｕｔｆｕｎｃｔｉｏｎ，ＡＩＦ）来代替 ＶＩＦ。ＡＩＦ的差异及计算

误差是不同研究中药代动力学参数差异的主要来源之一。Ｍｅ

ｈｒａｂｉａｎ等
［２０］开发了一个自适应复杂的独立变量分析（ａｄａｐｔｉｖｅ

ｃｏｍｐｌｅｘｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｃｏｍｐｏｎｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓ，ＡＣＩＣＡ）算法来计算

ＰＣａ局部ＶＩＦ来验证这一算法的可行性。他们对１９例病理证

实的ＰＣａ的患者行ＤＣＥＭＲＩ扫描，比较 ＡＣＩＣＡ算法计算局

部ＶＩＦ和股动脉ＡＩＦ近似值两种算法药代动力学分析。结果

表明，两种方法测得的肿瘤Ｋｔｒａｎｓ均高，在肿瘤检出率方面结

果相似，正常外周带组织的 Ｋｔｒａｎｓ均值相似，但是 ＡＣＩＣＡ算

法Ｋｔｒａｎｓ变异度更小，表明其能更好的区分正常外周带和肿瘤

组织。在 Ｍｅｈｒａｂｉａｎ等
［２１］另外一项研究中，他们采用相同的

ＡＣＩＣＡ算法来分析低时间分辨力的药代动力学参数的敏感

性。降低ＤＣＥ扫描的时间分辨力可以提高空间分辨力，提高

药代动力学分析的准确性。他们对８例病理证实为ＰＣａ患者

行ＤＣＥＭＲＩ扫描，对高、低时间分辨力的数据采用 ＡＣＩＣＡ算

法的局部ＶＩＦ和股动脉 ＡＩＦ法进行药代动力学分析。结果表

明，在用ＡＣＩＣＡ算法计算局部ＶＩＦ法进行药代动力学分析时

可以减少ＤＣＥ扫描的时间分辨力，同时可获得高空间分辨力

的图像。空间分辨力的增加，除了提供更准确的药代动力学参

数外，也将增加ＡＣＩＣＡ算法的准确性。

ＤＣＥＭＲＩ灌注分析一般需要药代动力学建模。Ｎａｎｄｉｎｅｅ

等［２２］则提出了一种不需要药代动力学建模的方法，该方法基于

动态增强Ｔ１ＷＩ用数据驱动的方法来描述ＤＣＥ的 Ｔ１时间过

程，从而来区分ＰＣａ与正常组织。他们对１２例ＰＣａ患者在病

理证实前进行ＤＣＥＭＲＩ扫描，结合术后病理切片选定５７个癌

区和５７个对照正常组织区进行分析。结果表明Ｔ１时间过程

诊断 ＰＣａ比定量参数（Ｋｔｒａｎｓ、Ｖｅ和 Ｖｐ）有更好的准确性

（ＡＵＣ分别为０．８７、０．８１），显示了无药代动力学建模检测前列

腺病变的潜力。

前列腺磁共振波谱成像

１．１ＨＭＲＳ新序列在前列腺应用

３Ｄ波谱成像是磁共振波谱成像（ｍａｇｎｅｔｉｃｒｅｓｏｎａｎｃｅｓｐｅｃ

ｔｒｏｓｃｏｐｙ，ＭＲＳ）研究热点，然而其缺点是扫描时间长且ＳＮＲ较

低。为了提高ＳＮＲ，可采用直肠线圈（ｅｎｄｏｒｅｃｔａｌｃｏｉｌ，ＥＲＣ）及

短ＴＥ时间。Ｉｓａｂｅｌｌ等
［２３］探讨了 ＧＯＩＡｓＬＡＳＥＲｓｐｉｒａｌ序列

结合ＥＲＣ在前列腺 ＭＲＳ中的可行性。低功耗绝热脉冲ＧＯＩＡ

序列可用来降低因ｓｅｍｉＬＡＳＥＲ序列缩短ＴＥ时间所产生的高

ＳＡＲ值。他们对５例可疑ＰＣａ患者在３Ｔ扫描仪上采用ＥＲＣ

进行了ＧＯＩＡｓＬＡＳＥＲｓｐｉｒａｌ序列扫描，结果表明，这种改进的

序列结合ＥＲＣ能够在较短的检查时间（４分５２秒）内获得高质

量的波谱图像。Ｈｅｎｄｒｉｋｓ等
［２４］则探讨了在７Ｔ ＭＲＩ进行前列

腺３Ｄ平面回波波谱成像（ｅｃｈｏｐｌａｎａｒｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｉｃｉｍａｇｉｎｇ，

ＥＰＳＩ）研究。他们对ＰＣａ患者在７Ｔ上采用ＥＲＣ进行了３Ｄ及

２ＤＭＲＳ扫描，研究表明，与２ＤＭＲＳ相比，３ＤＭＲＳ在不延长

扫描时间和增加ＳＡＲ值的情况下，可观察到更多层面的ＰＣａ

病灶并得到相同波谱图像。Ｌａｇｅｍａａｔ等
［２５］研究７Ｔ波谱空间

（ｓｐｅｃｔｒａｌｓｐａｔｉａｌ，ＳＰＳＰ）脉冲在前列腺ＭＲＳ中的可行性。在体

前列腺研究表明，ＳＰＳＰ脉冲 ＭＲＳ技术可以得到高分辨力的图

像，且具有较低的ＳＡＲ值。Ｖａｌｉｄａｔｅ等
［２６］尝试了不压水的３Ｄ

ＭＲＳ在前列腺中的应用，并验证它在诊断ＰＣａ中的价值。研

究结果表明不压水的３Ｄ ＭＲＳＩ图像中胆碱聚集的区域代表

Ｇｌｅａｓｏｎ评分高的ＰＣａ。在癌区（胆碱＋精胺＋肌酸）／枸橼酸盐

之比与胆碱含量的相关系数为０．６４±０．２０，与枸橼酸盐的相关

系数为－０．５６±０．１０，而在正常区域则分别为０．３８±０．２１和

０．５７±０．１１。因此，不压水的３ＤＭＲＳ能够发现 Ｔ１／Ｔ２ＷＩ中

不明显的病灶。

２．超极化１３ＣＭＲＳ研究进展

Ｃｏｎｃｅｔｔａ等
［２７］首次通过测量超极化１３Ｃ乙酸示踪剂摄取量

和其代谢产物乙酰肉碱来研究前列腺肿瘤的代谢情况。他们

在３ＴＧＥＨＴＸ系统上对６例裸公鼠进行皮下人ＰＣａ细胞ＰＣ

３种植，然后进行１３ＣＭＲＳ、１３ＣＭＲＩ和摄取定量扫描，结果显示

所有裸鼠肿瘤区１３Ｃ乙酸信号增强，摄取量明显增高，表明超极

化１３Ｃ乙酸 ＭＲＳ在裸鼠ＰＣａ是可行的。ＨｓｉｎＹｕ等
［２８］开发了

一种新的动态３Ｄ压缩感应 ＭＲＳ技术来同时测量超极化１３Ｃ丙

酮酸和１３Ｃ尿素在前列腺肿瘤模型中的代谢转化和灌注信息。

他们对６例ＰＣａ转基因小鼠进行研究，并测量代谢参数Ｋｐｌ（丙

酮酸乳酸转化率）和灌注参数Ｋｔｒａｎｓ。结果显示肿瘤区代谢及

灌注水平均升高，表明３Ｄ压缩感应波谱磁共振和动态模型的

结合可以同时测量Ｋｐｌ和Ｋｔｒａｎｓ，在评价ＰＣａ的侵袭性以及治

疗后的反应方面具有重大潜力。Ｎａｅｉｍ等
［２９］则采用任意 ＲＦ

翻转角动态３ＤＭＲＳ来研究超极化１３Ｃ丙酮酸和１３Ｃ尿素在癌

组织中的代谢转化和灌注信息。他们对７例ＰＣａ转基因小鼠

进行研究，测量原发癌、肝转移灶、正常肝组织和肾组织代谢参

数Ｋｐｌ，结果显示肿瘤的空间异质性能够被检测到，在坏死组织

中，血管网很少，因此大部分显示较低灌注，相比正常组织，丙

酮酸盐代谢产物乳酸盐和丙氨酸与尿素的比率明显高于肿瘤，

将可作为动态 ＭＲＳ和多频带激励扫描的肿瘤标记物。分解代

谢活性（ｍｅｔａｂｏｌｉｃａｃｔｉｖｉｔｙｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ，ＭＡＤ）技术可以更准

确的测量超极化１３Ｃ丙酮酸的转化率，Ｃｈｒｉｓｔｉｎｅ等
［３０］开发了一

种新的 ＭＡＤＳＴＥＡＭ 波谱序列，通过超极化１３Ｃ丙酮酸动态

ＭＲＳ研究细胞内的乳酸脱氢酶活性。他们使用３Ｔ及双通道

动物线圈，在 ＭＡＤＳＴＥＡＭ序列上增加回扫平面回波（ｆｌｙｂａｃｋ

ｅｃｈｏｐｌａｎａｒ）序列对超极化
１３Ｃ丙酮酸进行定位和成像，结果显

示ＰＣａ转基因小鼠肿瘤的 Ｋｐｌ增高，表明新的动态 ＭＡＤ

ＳＴＥＡＭ 波谱序列能够去除血管内信号的影响和避免了 ＡＩＦ

估算，提高敏感性，同时还能更好的识别乳酸脱氢酶活性增高

的癌区。这项新技术可用于肿瘤组织成分鉴定，并为靶向活检

提供信息，还可以检测肿瘤的代谢变化及后期治疗后的改变。

３．ＭＲＳ结合其他 ＭＲＩ评估ＰＣａ侵袭性

评估ＰＣａ侵袭性在肿瘤治疗选择及肿瘤预后预测方面具

有重要意义。本届年会部分研究人员采用３１Ｐ、１３Ｃ、１Ｈ 波谱成

像结合其他 ＭＲＩ序列（Ｔ１ＷＩ、Ｔ２ＷＩ、ＤＷＩ和ＤＣＥ）在评估ＰＣａ

侵袭性方面做了一些新的探索。Ｔａｒｉｑ等
［３１］采用９．４ＴＴ１ＷＩ、

ＤＷＩ和３１ＰＭＲＳ对人ＰＣａ细胞系ＰＣ３、ＤＵ１４５和人类皮肤淋

巴微血管内皮细胞（ＨＭＶＥＣｄｌｙ）进行研究，探讨淋巴内皮细胞

在ＰＣａ细胞侵袭性的发展和组织缺氧中的作用，他们的研究结

果认为缺氧使得ＰＣ３癌细胞的侵袭性减低，但淋巴内皮细胞
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的出现会降低这种效应；ＰＣ３癌细胞增强了 ＨＭＶＥＣｄｌｙ细胞

外间质的降解，表明 ＨＭＶＥＣｄｌｙ和癌细胞之间的相互作用在

淋巴转移中发挥着关键作用，ＨＭＶＥＣｄｌｙ的存在可能显著影

响肿瘤转移潜能。Ｒｅｎｕｋａ等
［３２］应用多探针１３ＣＭＲＳ探讨缺氧

在前列腺癌侵袭性中的作用，他们用１４Ｔ显微成像系统对ＰＣａ

小鼠（ＴＲＡＭＰｍｏｄｅｌ）进行 Ｔ２ＷＩ、ＤＷＩ及多探针超极化
１３Ｃ

ＭＲＳ扫描，并进行 ＨＥ染色、ＫＩ６７、ｍＲＮＡ表达分析。结果表

明ＴＲＡＭＰ肿瘤组织缺氧明显增加，并驱动组织代谢和微环境

改变，可以通过１３ＣＭＲＳ观察。Ｅｌｌｅｎ等
［３３］在７Ｔ上使用乳酸

ＭＲＳ、ＤＣＥＭＲＩ（ＧｄＤＴＰＡ）、１ＨＭＲＳ来评价五种肿瘤模型

（四种ＰＣａ模型ＬＡＰＣ４、ＭｙｃＣａＰ、ＰＣ３、ＲＭ１和一种肾癌模

型 ＨＥＫ）肿瘤细胞所处的微环境，并探讨乳酸代谢、血管生成、

缺氧、细胞外ｐＨ值（ＰＨＥ）与肿瘤类型或侵袭性的关系。他们

的研究表明，癌细胞的代谢活性与血管形成的相互作用调控着

肿瘤细胞的ＰＨＥ，因此测量评估肿瘤组织的代谢活性、血管形

成、ＰＨＥ具有重要意义。Ｐａｌａｍａｄａｉ等
［３４］在１４．１Ｔ 上用１Ｈ

ＭＲＳ研究前列腺周的脂肪酸含量与ＰＣａ的侵袭性间的关系。

他们取３０例ＰＣａ根治性前列腺切除术患者前列腺周围脂肪组

织（ｐｅｒｉｐｒｏｓｔａｔｉｃａｄｉｐｏｓｅ，ＰＰＡ）及腹壁皮下脂肪组织（ｓｕｂｃｕｔａ

ｎｅｏｕｓａｄｉｐｏｓｅ，ＳＱＡ）进行不压水 ＭＲＳ扫描，计算饱和（ｆｓ）、单

不饱和（ｆｍ）、多不饱和（ｆｐ）、总不饱和（ｆｕ）脂肪酸峰积分（ｐｅａｋ

ｉｎｔｅｇｒａｌｓ）分数。身高体重指数（ｂｏｄｙｍａｓｓｉｎｄｅｘ，ＢＭＩ）小于２５

和２５～３０组，各脂肪酸分数没有差异，ＢＭＩ大于３０组，ＰＰＡ的

ｆｍ／ｆｓ和ｆｕ／ｆｓ较ＳＱＡ明显升高。此外，他们在ＰＣａ小鼠模型

上得出相同的结果。结果表明ＰＰＡ脂肪酸含量的改变可能代

表着一种独特的代谢微环境的改变。该研究为在体 ＭＲＳ无创

评价ＰＣａ侵袭性提供新的方法，为大范围的主动监测提供方

向。

前列腺 ＭＲＩ其他进展

Ｚｈｏｕ等
［３５］研究ＢＯＬＤ和多参数 ＭＲＩ与ＰＣａＧｌｅａｓｏｎ评分

的相关性。他们在３ＴＭＲＩ上对１０例活检穿刺证实为ＰＣａ（平

均ＰＳＡ６．９ｎｇ／ｍＬ，Ｇｌｅａｓｏｎ评分６～９分）进行动态 Ｒ２、

ＤＷＩ、ＤＣＥ采集，结果表明ＰＣａ的ＡＤＣ值明显低于前列腺正常

组织，Ｒ２值明显高于正常组织。ＡＤＣ值和Ｒ２值与 Ｇｌｅａｓｏｎ

评分都有中等相关性，达峰时间（ｔｉｍｅｔｏｍａｘｉｍｕｍ，ＴＴＭ）和对

比剂吸收率与 Ｇｌｅａｓｏｎ评分不相关。蔡文超等
［３６］研究ＢＯＬＤ

成像定量指标Ｒ２在ＰＣａ分期中的作用。他们在３Ｔ ＭＲＩ上

对４０例ＰＣａ患者进行ＢＯＬＤ和动脉自旋标记（ａｒｔｅｒｉａｌｓｐｉｎｌａ

ｂｅｌｉｎｇ，ＡＳＬ）扫描，结果显示随着肿瘤危险分级增加，Ｒ２值明

显降低。因此，他们认为Ｒ２可以用来评估ＰＣａ危险分级，但

是Ｒ２可能与患者血氧水平具有相关性，定量测量时需要考虑

患者的血氧水平。Ｃｈｅｎ等
［３７］研究３Ｔ定量Ｔ２在诊断ＰＣａ中

的可行性以及Ｔ２值在评估肿瘤侵袭性的作用。研究结果表

明癌组织 Ｔ２ 值（４２．５１±０．６５ｍｓ）低于前列腺良性组织

（７４．８７±０．９９ｍｓ），以５９．２７ｍｓ为界值点，Ｔ２鉴别ＰＣａ和前

列腺良性组织的敏感度是９４．８％，特异度是７７．３％，并且Ｔ２

值越低，Ｇｌｅａｓｏｎ评分越高。定量Ｔ２在诊断ＰＣａ方面具有潜

在作用，为评估ＰＣａ侵袭性提供了额外的定量信息。

Ｉｖａｎ等
［３８］研究３Ｔ旋转框架弛豫成像（ｒｏｔａｔｉｎｇｆｒａｍｅｒｅ

ｌａｘａｔｉｏｎｉｍａｇｉｎｇ）成像在ＰＣａ的可行性。他们对２７例ＰＣａ术

前患者进行两次重复３ＴＭＲＩ（Ｐｈｉｌｉｐｓ，ＩｎｇｅｎｕｉｔｙＰＥＴ／ＭＲ）扫

描，并测量弛豫时间ＴＲＡＦＦ、自旋晶格弛豫时间Ｔ１ρ值。结果表

明癌组织和正常外周带ＴＲＡＦＦ、Ｔ１ρ值显著不同，旋转框架弛豫成

像在临床型３Ｔ扫描仪上稳定可行。Ｈａｎｎｅ等
［３９］则在７Ｔ扫描

仪上采用相同的旋转框架弛豫成像在 ＰＣａ裸鼠模型（ＰＣ３

ＲＦＰ）进行研究。他们测量 ＰＣ３ＲＦ模型不同生长点（１、２、３

周）弛豫时间 ＴＲＡＦＦ２、ＴＲＡＦＦ４、Ｔ１ρ、ＣＷ、Ｔ１ρ、ａｄｉａｂ、Ｔ２ρ、ａｄｉａｂ的变化。结

果显示除Ｔ１ρ、ａｄｉａｂ外，癌组织平均弛豫时间明显长于正常肌肉组

织，随着肿瘤生长，ＴＲＡＦＦ２、Ｔ１ρ、ＣＷ明显缩短，其他参数无明显变

化。他们认为，研究结果可以为定量检测ＰＣａ药物治疗效果提

供参考。

综上所述，本届年会涌现出许多 ＭＲＩ新技术、新方法、新思

路。与前列腺相关 ＭＲＩ新序列、新的成像方法、ＤＷＩ及 ＤＣＥ

新模型和新算法、超极化１３ＣＭＲＳ等在ＰＣａ临床和基础方面的

研究，为ＰＣａ诊断、侵袭性评估提供了更高质量图像和诊断准

确性以及最新的定量分析参数。
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