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Spm8	
  is	
  required!




fMRI	
  data	
  analysis	
  	
  
using	
  SPM8	
  


TMBIC	
  	
  
陳尹華、蔡文凱	
  

李佩芳、盧毓文、鄭旭博




Data	
  arrangement


Data


Raw

Sub	
  1


Anatomical	
  
images	
  (T1)


FuncFonal	
  
images	
  (EPI)
Sub	
  2


(DICOM	
  &)	
  
Preprocessing


Sub	
  1

Anatomical	
  
images	
  (T1)


FuncFonal	
  
images	
  (EPI)
Sub	
  2


1st	
  level

Sub	
  1
 Contrast	
  1,	
  2…


Sub	
  2


2nd	
  level
 Contrast	
  1,	
  2…




Suggested	
  folder	
  arrangement	
  
(no	
  Chinese,	
  no	
  space)




Start	
  SPM	
  package


•  >>	
  spm	
  
•  	
  	
  





Summary	
  of	
  preprocessing	
  procedure

•  Slice	
  Fming:	
  temporally	
  adjust	
  image	
  sampling	
  
•  Realignment:	
  suppress	
  subject’s	
  head	
  moFon	
  	
  
•  SegmentaFon:	
  parcellate	
  subject’s	
  anatomic	
  image	
  
into	
  different	
  Fssue	
  types	
  

•  Co-­‐registraFon:	
  spaFally	
  align	
  between	
  funcFonal	
  
and	
  anatomic	
  images	
  

•  Normalize:	
  morph	
  funcFonal	
  images	
  into	
  a	
  
“standard”	
  brain	
  	
  

•  Smoothing:	
  get	
  beZer	
  signal	
  to	
  noise	
  raFo	
  



DICOM	
  Import


•  Input	
  of	
  T1	
  &	
  EPIs	
  
•  Output	
  of	
  T1	
  &	
  EPIs	
  	
  



Slice	
  Timing


•  Input:	
  EPIs	
  a[er	
  DICOM	
  
•  TR	
  =	
  Fme	
  of	
  each	
  scan;	
  TA	
  =	
  TR-­‐(TR/#	
  of	
  slices)	
  
TA	
  is	
  the	
  Fme	
  b/w	
  the	
  1st	
  and	
  the	
  last	
  slice	
  within	
  one	
  scan.	
  	
  
•  Slice	
  order:	
  interleaved	
  (ex:	
  Simens	
  Skyra)	
  
Odd	
  #:	
  1	
  3	
  5	
  7	
  …	
  2	
  4	
  6	
  8	
  [1:2:#	
  2:2:(#-­‐1)]	
  
Even	
  #:	
  2	
  4	
  6	
  8	
  …	
  1	
  3	
  5	
  7	
  [2:2:#	
  1:2:(#-­‐1)]	
  
•  Reference	
  slice:	
  middle	
  one	
  (2	
  or	
  1	
  depending	
  on	
  slice	
  #)




Realign	
  à	
  Est	
  &	
  Res


•  Input:	
  ^af	
  
•  Output:	
  	
  

1. 	
  	
  	
  mean	
  EPIs	
  (mean_...),	
  	
  
2. 	
  	
  	
  realigned	
  EPIs	
  (raf*),	
  	
  
3. 	
  	
  	
  .txt	
  (rp_ar…)	
  



•  <	
  1	
  voxel	
  (3mm;	
  2°)	
  
•  Spike	
  <	
  0.5	
  voxel	
  (1.5	
  

mm;	
  1°);	
  	
  

RAS	
  system




Segment


•  Input:	
  T1image	
  a[er	
  DICOM	
  
•  ICBM	
  space	
  template	
  à	
  	
  East	
  Asian	
  brains	
  
•  Output:	
  C1,	
  C2,	
  ms






Coregister	
  (Est)


•  Reference	
  Image	
  (template	
  image):	
  C1	
  of	
  T1	
  

•  Source	
  image	
  (the	
  image	
  to	
  best	
  match	
  reference	
  image):	
  mean	
  of	
  
Realigned	
  EPIs	
  

•  Other	
  images	
  (images	
  to	
  be	
  remain	
  in	
  alignment	
  with	
  the	
  source	
  
image):	
  Realigned	
  EPIs	
  (raf*)




Normalize	
  à	
  Est	
  &	
  Wri


•  Source	
  image	
  (to	
  be	
  warped	
  to	
  match	
  the	
  template):	
  C1	
  
•  Images	
  to	
  write:	
  coregistered	
  EPIs	
  
•  Template	
  image:	
  spm8\tpm\grey.nii.1	
  	
  
•  Output:	
  wraf*	
  





SpaFal	
  à	
  Smooth


•  Input:	
  normalized	
  EPIs,	
  wraf*	
  
•  Output:	
  swraf*




Check	
  the	
  results


•  .ps	
  à	
  PDF	
  (automaFcally	
  saved)




Link	
  all	
  the	
  preprocessing	
  steps


•  DEP	
  (dependency)	
  
	
  	
  the	
  previously	
  processed	
  images	
  
	
  
•  Create	
  individual	
  batch	
  for	
  each	
  subject




Do	
  you	
  know	
  what	
  kind	
  of	
  experiment	
  
for	
  this	
  data	
  set?




Demo	
  experiment	
  






1st	
  level	
  analysis	
  (individual	
  level)


Model	
  
specificaFon


Model	
  
esFmaFon


Contrast	
  
manager


Results	
  
report




1st	
  level	
  analysis:	
  Model	
  specificaFon


1.  Unit	
  of	
  design:	
  scans	
  (488	
  scans)	
  
2.  Time	
  interval	
  =	
  TR	
  =	
  2s	
  
3.  Input:	
  preprocessed	
  EPIs	
  (swraf*)	
  
4.   Condi1ons:	
  2	
  (handedness)	
  x	
  3	
  (RT)	
  +1	
  (error)	
  
5.   Regressor:	
  head	
  mo1on	
  (.txt)	
  
6.  Basis	
  funcFon:	
  canonical	
  hrf	
  







EsFmate	
  à	
  Contrasts	
  à	
  Report

•  Model	
  esFmaFon	
  
Output:	
  beta	
  (condiFons	
  [6+1]	
  +	
  moFon	
  [6]	
  +	
  constant	
  [1]	
  =14),	
  Res…	
  
	
  
•  Contrast:	
  	
  	
  
L_Slow,	
  L_Middle,	
  L_fast,	
  	
  
R_Slow,	
  R_Middle,	
  R_Fast,	
  L-­‐R,	
  R-­‐L,…	
  	
  
	
  
Output:	
  Con(condiFons	
  [6]),	
  SPMT(condiFons[6])…	
  
	
  
•  Report:	
  Threshold	
  p<.001	
  

•  Plot:	
  renderàSPM8\rend	
  





2nd	
  level	
  analysis	
  (group	
  level)


Model	
  
specificaFon


Model	
  
esFmaFon


Contrast	
  
manager


Results	
  
report




2nd	
  level	
  analysis:	
  Model	
  specificaFon

•  Design:	
  full	
  factorial	
  design:	
  2	
  way	
  (2	
  x	
  3)	
  

	
  





Whole	
  Brain	
  Report




Xj-­‐view	
  

•  SPMFxxx.img	
  



Useful	
  tools



