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1. 概述 
脑肿瘤包括原发性脑瘤和转移瘤，约占全身肿瘤的 5%，占儿童肿瘤的 70%。由于其

膨胀的浸润性生长，在颅内占据一定空间时，不论其性质是良性还是恶性，都势必使颅

内压升高，压迫脑组织，导致中枢神经损害，危及患者生命。颅内肿瘤的首要治疗方法

是开颅脑切除术。对于其他脑部疾病如癫痫，开颅脑切除术也是最常见的神经外科手术

之一。 

开颅脑切除术是神经外科手术的重中之重，除了需要高超的手术技术以外，尤其需

要全面可靠的手术计划制定。手术的原则是最大限度的保留神经功能的情况下做到肿瘤

或者其他病灶尽可能的全切除。例如，在胶质瘤患者手术中，神经外科大夫除了需要切

除肿瘤实质之外，并且需要尽可能多的切除肿瘤侵润的脑组织（扩大化切除），这样可

以使得患者的无进展生存期尽可能延长，从而延缓或者阻止肿瘤的复发。然而，当胶质

瘤位于重要功能区附近，如语言区附近或者感觉运动区附近时，这种扩大化切除需要格

外小心，应尽可能避免损伤这些重要功能区，因为这会导致术后患者的生存质量下降，

降低生存期。 

目前，开颅脑切除术已由单纯的利用解剖信息向结合功能定位信息转化，后遗症发

生率显著降低。由此可见，准确、可靠的功能区定位极为重要，是“事先预知、术中把

握”的有效保证。对于术前评估，近年来一些著名的神经外科医生提出了从“肿瘤边界

确定”到“功能边界确定”这一概念。这个理念的提出，使得功能区定位更加重要，因

为这关系到全切率以及扩大化切除，从而关系到患者的生存期。 

术前利用功能磁共振成像（functional magnetic resonance imaging, fMRI）进行

特定脑功能区定位，在美国已获得食品与药品监督局（FDA）批准并常规用于临床辅助术

前评估。利用合理的任务实验设计，结合 fMRI 扫描，患者在术前通过配合实验，完成重

要功能区的定位，功能神经外科和神经外科医生根据定位结果确定是否要进行手术、如

何手术、路入方式，并预估切除范围、预测患者术后生存期和生存质量。因此，基于任

务态 fMRI的术前定位已经成为需手术的脑肿瘤病人的重要的术前评估手段，可基于定出

的功能区保护患者重要的功能，并辅助肿瘤最大化切除。 

传统的 fMRI术前定位依赖患者执行特定任务，而大部分患者无法很好执行任务或者

不愿配合。这将导致激活结果不准确，给基于任务态 fMRI 的术前定位的可靠性带来了问

题。利用静息态 fMRI（resting-state fMRI, rs-fMRI）进行功能连接分析从而找出重要

的功能网络，可以在患者不用执行任务的前提下进行功能定位，简单易行，容易在各大
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医院推广使用，被认为是任务 fMRI定位的有效补充。目前，国际上主要的术前定位手段

还是任务态 fMRI，采用静息态 fMRI进行术前定位的研究非常初步，到目前为止仅仅有 6

篇。而且绝大多数都是种子点功能连接计算方法得到的术前功能定位结果。例如，Liu 

et al., (2009)利用种子点功能连接定位了 6 例患者的运动网络；Zhang et al., (2010)

利用种子点功能连接提取了 4例肿瘤病人的感觉运动网络；Bottger et al., (2011)利

用种子点功能连接做了 8例病人的默认网络、运动网络、语言网络、背侧注意网络。这

些研究虽然体现了静息态 fMRI术前定位的可行性，但是研究样本量都非常有限（小于 10

人），缺乏大规模的大样本研究。此外，目前为止功能区定位仅仅停留在运动功能区定

位研究上。对于肿瘤特别是非恶性肿瘤的切除术来说，除了保留运动功能区，语言功能

区的保护同样是非常重要的目标。国际上最前沿的术前定位研究表明，仅仅局限于特定

脑功能网络的定位远远不够，离“最大限度保留神经功能”尚有距离。多功能系统术前

综合定位是未来的趋势。 

总之，目前的基于静息态 fMRI的术前定位仅仅停留在研究阶段，缺乏大样本数据的

有力支持。虽然可行性已经被证明，但是，拥有大样本病例数据的医院缺乏有效的基于

静息态 fMRI 的数据分析软件，这严重阻碍了该技术的大规模应用和进一步发展。目前的

静息态 fMRI 的分析方法主要有两种，一种是种子点功能连接的分析方法，另外一种是独

立成分分析法（Independent component analysis, ICA），这种方法可以将 4维静息态

fMRI 数据根据空间独立的假设进行盲源分解，结果可以得出各种功能网络，可以用于定

位多功能系统。虽然这些分析方法都有对应软件，但是这些软件都是研究机构（如心理

学，认知神经科学）人员使用，大都为健康人群组研究，研究方法和数据分析思路和术

前定位完全不同，不能解决临床人员的数据分析需求。术前定位要求个体化数据分析，

结果无需也不能配准到标准脑图谱，由于肿瘤大小、级别、位置的不同，使得数据处理

参数也在不同患者上存在明显不同。这就要求一款能够基于静息态 fMRI 进行个体化数据

分析，能够方便的用于脑外科术前定位的软件。同时，由于软件使用人群的特殊性，该

软件还需要有简便易用，自动化程度高的特点。 

综上，我们编写了本软件：基于静息态功能磁共振成像的脑手术术前定位软件

(Toolbox for fUnctional Mapping  preOperatively based on Resting-

state fMRI), 简称 TUMOR。TUMOR软件整合了现有的基于静息态 fMRI 的两大主流分析

方法：种子点相关的功能连接分析，以及独立成分分析，是一个专门用于术前定位的数

据分析软件。软件界面友好，操作简单，无需预设过多参数，自动化程度高，方便广大

医生和科研人员使用。 
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2. 软件安装 

2.1 运行环境 

硬件环境： 

CPU： Intel 2.0GHz以上 

内存：2G以上 

硬盘：20G以上 

软件环境： 

支持 Win7、WindowsXP、Linix操作系统 

支持 Matlab2009以上版本 

 

2.2 所需软件 

本软件的运行需要下列软件共同添加到 Matlab 路径下： 

SPM8 

REST_V1.8_121225 

MICA_beta1.22 

 

2.3 软件安装 

安装软件包及其他支撑软件： 

下载软件安装包, 解压缩后在 Matlab 中进行 Set Path（如图 1-2）。 
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图 1 

 

图 2 

 

在 Matlab菜单中选择： 'File' 'Set Path'  'Add with subfolders'  选择

软件安装所在目录 'save'  'close' （如图 2）。REST 软件，SPM 软件和 MICA软件

同样方法安装。 

 

打开软件： 

首先打开 Matlab； 
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在 Matlab的命令窗(Command Window)中输入: TUMOR回车 （如图 3） 

 

 

图 3 

 

软件的主界面如下图 4。 

 

软件主界面概述： 
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图 4 

1.预处理模块，2.数据整理，3.参数预设菜单，4.工作路径选择界面，5.数据呈现窗口，

6.时间点总数，7.时间分辨率，8.层数，9.层获取时间顺序，10.参考层，11.后处理模

块，12.协变量回归去噪，13.功能连接分析按钮，14.独立成分分析按钮，15.看独立成

分分析结果并选择合适成分，16.分析开始的路径设置，17.参数保存，18.参数调取，19.

运行程序。 

 

3. 软件操作 
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3.1 数据整理——DICOM Sorter（图 5） 

 

图 5 

由于从医院得到的原始 DICOM数据一般是直接从磁共振机器上输出的，数据组织结

构比较混乱，各种模态的图像混在一起，没有明显的分类，如图 6：

 

图 6 
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所以，在处理前需要先对 DICOM数据进行整理，根据图像的模态对其进行分类。具

体操作如下： 

选择左上角的 DICOM按钮（图 5），进入如下界面（图 7）： 

 

图 7 

 DICOM File extension (IMA/dcm/none): 

填写您的图像格式（即后缀名），括号中表示的是图像常用的几种格式。图 6所

示的数据即为 none。 

 在列表框中右击鼠标，得到如图 8所示的弹出菜单： 

有四个选项： 

1. Add a directory: 选择一个文件所存放的文件夹 

2. Remove selected directry: 删除选中的列表中的文件 

3. Add recursively all sub-folders of a directory: 递归地选择根目录下

的所有子文件夹，一般选择这个。选择数据所在根目录，这样根目录下所有

的数据文件和数据文件夹都会一起被选中。 

4. Remove all data directories: 删除列表中所有的文件 
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图 8 

 

 Data  Directory :  这是选择文件所在文件夹的另一个方法，但是这里只能选

择一个文件，而不能递归地选择根目录下的子文件夹。 

 Output Dir:  数据整理后的输出文件夹，也就是新文件存放的位置。 

 Directory Hierarchy: 整理好的新文件的文件夹组织方式，有两种选择： 

1. SubjectID/SeriesName (文件命名以被试 ID在前序列名在后) 

2. SeriesName /SubjectID (文件命名以序列名在前被试 ID在后)，请选择这

个。 

 Anonymize DICOM files: 匿名化 DICOM 文件，使得被试的一些隐私信息不显

示。 
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图 9 

最后点击‘Run’后开始进行数据整理，等待进度条结束后（请耐心等待！！！）即

完成数据整理（图 9）。数据整理完后会生成一个新的文件夹，里面存放着已经分好类的

子文件夹，如下图所示： 

 

图 10 

把功能定位需要的功能像（需要是静息态 fMRI 图像，例如，图 10中的

003_rs_fMRI_3599文件夹）放到一个命名为’FunRaw’的新文件夹下 （图 11）。重新

将这个文件夹命名。例如命名为 Li_YF（如图 12）。 

把功能定位需要的结构像（需要是高分辨率的薄层 T1结构像，例如，图 10中的

004_3D_T1_3599文件夹）放到命名为’T1Raw’的文件夹下（图 11）。重新将这个文件

夹命名。注意，命名的名称应该和 FunRaw下的名称保持一致，如 Li_YF（如图 12）。 

把这两个文件夹一起放到一个根目录下（例如，这里将根目录设为 LYF3）作为数据

处理的工作路径，如下图： 

 

图 11 

文件夹的组织形式，经过上述步骤，应该成为图 12这样。其中 FunRaw 和 T1Raw 这

两个名称不得更改。其余名称可自行决定，但不可有空格和非英文字符（但允许用下划

线）。需要保证 FunRaw和 T1Raw这两个文件夹下的子文件夹名称一致。如此的文件夹的

组织形式是 TUMOR可以正确识别的。 
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图 12 

 

3.2 选择参数预设模板——Template Parameter 

 

图 13 

点击图 13 右上角的参数预设模板下拉菜单，这个下拉菜单提供了不同合作医院的扫

描参数、预处理参数以及数据处理步骤模板。我们在 TUMOR 的 v1.0 版本加入了浙江省人

民医院 （ZJPP）的预处理参数预设模板以及杭州师范大学认知与脑疾病研究中心 (CCBD) 

的预处理参数预设模板。数据分析人员如果确认数据是这两个单位扫出来的，就不需要
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手动一个个输入这些参数，而可以通过选择相应的参数预设模板自动输入预处理参数。

例如，点击’ZJPP’，软件界面就会自动生成浙江省人民医院 3T 西门子磁共振扫描仪得到的

数据的预处理所需参数，包括时间点总数 （Number of Time Pionts），时间分辨率 （TR），

层数 （Slice Number），层获取时间顺序 （Slice Order），时间层校正的参考层 

(Reference Slice)，如图 14 所示： 

 

图 14 

 

图 15 为 CCBD 的 3T GE MR750 磁共振扫描仪获得的数据的分析参数。 
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图 15 

如果这个参数预设下拉菜单中没有您所需要的医院或者机构的参数模板，您可以点

击此下拉菜单中的’Blank’选项，此时各个参数输入选项都被清空 （如图 16 所示），您可

以手动输入您所需要的参数值。 

我们欢迎您向我们提供您自己医院或者扫描中心的数据，我们可以在以后的版本中

为您设置您自己的参数预设模板。我们也会不断加入更多机构的参数模板，使得预处理

过程变得自动化，从而节省数据处理时间。 



16 
 

 

图 16 

 

下拉菜单中的第三个选项’Calculating FC only’和第四个选项’Calculating ICA only’分别代

表只做基于种子点的功能连接分析和只做独立成分分析。 

选中时，对应选项的字体会变为蓝色 （如图 17 所示）。 
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图 17 

 

3.3 选择工作路径——Working Directory 

       点击‘Working Directory’右边的‘…’按钮，这时弹出一个选择文件夹的对话框

（如图 18），选中您刚刚存放‘FunRaw’和‘T1Raw’的文件夹（这里是 LYF3），作为接

下来数据处理的根目录。接下来所有的生成的数据，均放置在这个根目录下。 
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图 18 
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3.4 预处理参数设置——Parameter for pre-processing 

 

图 19 

当参数预设模板中没有您需要的参数时，此部分用于您设置预处理您的数据所需的

参数。 

脑手术术前功能区定位的预处理步骤一般包括： 

 格式转换（DICOM to NIFTI） 

 去前 4个时间点 

 时间层校正(Slice Timing) 

 头动校正（Realignment） 

 结构像与功能像空间对齐（T1WI coregistering to EPI Image） 

 空间平滑(Smoothing) 
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 去线性飘移(Detrending，种子点功能连接分析使用) 

 时间滤波(Filtering，种子点功能连接分析使用) 

 去除协变量（Nuisance Covariates Regression，种子点功能连接分析使用） 

 

由于有些参数对于不同医院和机构来说是一样的设置方法，例如都要经过格式转换，

去前 4 个时间点，头动校正，空间对齐，空间平滑，去线性漂移，时间滤波，因此这些

参数并没有在界面中显示，而是在软件中通过自动加载预设好的固定参数自动运行的。 

而对于时间点总数 (Number of Time Points)，时间分辨率 (TR)，层数 (Slice Number)，

层获取时间顺序 (Slice Order)，参考层 (Reference Slice)这些参数，不同机器的参数是不同

的，所以在界面中设计出接口以供用户输入。设置这些参数有两个途径，如果右上角的

参数模板中存在您所需要机构的参数模板预设，那您可以直接点击选中下拉菜单中的预

设模板（图 14-15）；如果下拉菜单中没有您需要的参数模板，这时您可以选择参数模板

下拉菜单中的’Blank’选项（图 16），然后手动输入这些参数。 

 

3.5 功能连接分析——Functional Connectivity 

勾选‘Nuisance Covariate Regression’和‘Funtional Connectivity’左边的选

项框，进行自动化的功能连接分析，或者您也可以通过选择参数模板下拉菜单中的第三

个选项‘Calculating FC only’勾选功能连接分析（图 20）。‘Calculating FC only’

指的是在数据处理过程中只做功能连接这一步，而不做其他的步骤，如果在参数预设下

拉菜单中选择‘Calculating FC only’这个选项，会出现如下所示的界面，Nuisance 

Covariate Regression选项和 Funtional Connectivity选项会被自动选中并且颜色字体

变蓝（图 20）。 
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图 20 

 

功能连接分析包括协变量回归 （Nuisance Covariate Regression）和和基于种子点功

能连接分析 （Functional Connectivity）。当您选择了协变量回归选项卡，程序会在

协变量回归运行过程中，弹出一个用户界面，让您手动选择提取协变量所用的脑区

（ROI），如图 21所示：
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图 21 

在图 21的协变量 ROI选择界面中，会显示一幅该被试的和功能像空间对齐后的 T1

解剖像，您可以在这个解剖像上用鼠标选择您所需要回归的协变量所在的脑区位置。 

 

在功能连接分析过程中，一般推荐回归掉白质与脑脊液信号（当然，也可以不做该

步骤），这样可以使得功能连接结果更加准确。因为，功能连接受这些生理噪声影响较

大。 
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图 21中的蓝色十字准星表示了您鼠标所点击的位置。该蓝色十字准星用来定位协变

量 ROI，一旦您确定选好了某个位置，图 21的界面会自动生成这个点的坐标，并在

‘Crosshair Position’的‘mm’中呈现毫米坐标值，在‘vx’中呈现体素坐标值，并

在‘Intensity’后面呈现坐标所在位置的信号强度。 

 

一旦您确定选好了某个位置，您可按下‘select covariate’ 按钮，保存您所选的

协变量坐标。接着，程序会再次弹出同样一个协变量选择界面，让您选择下一个协变量。 

 

您可以一直选择协变量，直到您不需要再选时，点击按钮‘Done’退出此协变量 ROI

选择界面。 

 

图 21 右下角的方框中显示的则是这个 T1解剖图像的一些相关信息，无需设置。 

 

我们推荐您在数据处理时选择某个白质 ROI的坐标作为协变量（图 22），您也可以

多选择几个白质 ROI 作为协变量。我们也推荐您选择脑室 ROI 的坐标作为协变量，同样，

您也可以多选择几个脑室 ROI作为协变量。 

 

总之，选择协变量 ROI坐标的原则是，不要选择靠近灰质的位置，不要选择靠近功

能区的位置，可以选择白质，脑室，脑脊液多的地方，还可以选择脑底（这个地方易受

血管相关生理信号影响）。 
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图 22 

 

在基于种子点的功能连接分析中，同样也会弹出一个与上面类似的，定义种子点的

用户图形界面（图 23），不同的是，图 23左下角的按钮显示的是’define ROI’。和选

择协变量 ROI 一样，选择种子点 ROI 也是通过移动蓝色十字光标来选择种子点所在位置，

并且点击按钮’define ROI’存储种子点坐标。您可以重复这样的步骤选择多个种子点

ROI。当您选择完毕后，按’Done’退出种子点定义的界面。 
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例如选择运动区的手区作为种子点，如图 24所示： 

 

图 24 
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3.6 独立成分分析——ICA 

独立成分分析是在本软件中是后处理‘Post-processing’的一部分。作为功能连接

分析的一种常用方法，ICA 具有广泛的应用。特别的，在脑手术的术前定位中，通过静息

态功能磁共振数据进行独立成分分析后能够初步得到患者主要的功能区，可以对肿瘤附

近的主要功能区进行多功能系统共同定位，这对于指导手术具有重要作用。 

 

在本软件中此模块只设计了一个选项框按钮‘ICA’，您只要选中这个选项，程序便

会自动进行独立成分分析，而不需要手动输入额外的参数，一键式的功能方便快捷，大

大减少数据处理时间。具体操作有两种方式： 

 直接勾选‘ICA’（此时直接从 Functional Connectivity计算进入 ICA计算，

无需用户干预）； 

 选择参数模板下拉菜单中的‘Calculating ICA only’（ 图 25）,与第一种方

式不同的是，第二种方式只进行独立成分分析，而不运行其他的步骤。如选择该

选项，需要确保 Working Directory 为数据所在根目录（这里为 D:\LYF3），并

需要设置 Starting Directory为‘FunImgARS’并回车，并确保预处理生成的结

果中有 FunImgARS这个文件夹；同时，确保设置正确的 Number of Time Points

（这里设为总的时间点个数减 4，如果原始数据的时间点个数为 240，这里应该

设为 236，因为 FunImgARS中的文件已经去除了前 4个时间点；最后，确保设置

正确的 TR）： 
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图 25 

 

点击上图按钮‘Run’便开始进行独立成分分析，软件计算时会出现如图 26的总进

度条以及运行独立成分分析时单个步骤的进度条，请耐心等待程序运行完毕。 
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图 26 

 

     程序运行 ICA完毕后，会弹出如下用户图形界面（图 27），用于查看 ICA 结果

（Visualization tools）。软件还会自动生成一个以‘ICA’命名的文件夹，用于存放

ICA 结果。 
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图 27 

 

ICA 结果文件夹中会有如下文件（图 28） 

 

图 28 

 

其中，‘output’文件夹中存放该被试的 ICA 分析结果，即所有的成分的空间模式

图和时间序列。ICA 的参数存档为 gc_mica_parameter_info.mat文件。其他的文件无需

查看。 
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您可以在图 27所示的窗口，查看 ICA 的分解结果。如果您不小心将图 27所示窗口

关闭，可以通过下面的步骤重新打开并查看 ICA分解结果。 

 

1. 在图 29左所示的程序主界面，选择 View ICA Result。在弹出窗口（图 29右）

点 Load。 

 

图 29 

 

2. 在 ICA分解结果文件夹中选择 gc_mica_parameter_info.mat文件（图 30）。 

 

图 30 
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3. 在弹出窗口中按图 31左所示的设置进行勾选。然后，点选 Template 后面的按钮

（图 31 右）选择底板。 

 

图 31 

 

4.在弹出窗口（图 32左）中选择 T1ImgCoreg 文件夹下，子文件夹内的图像文件

（图 32 右），然后点击‘打开’。 

 

图 32 

 

5. 在选择好 Template之后（图 33左），点击‘View’按钮，会弹出如图 33右所

示的窗口，按照图 33右所示进行设置后，点击‘OK’按钮。 
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图 33 

 

6. 程序会弹出多幅 ICA成分图，每个成分一幅图。如图 34，请按‘’和‘’仔

细查看每一幅图，选择有意义的成分。其中，图 34上方为成分序号，如‘Component 

7’，表示该成分是第 7个成分。成分序号下面是该成分对应的时间活动方式，静息态功

能网络应该是低频活动的，可通过这个活动方式来筛选出有生理意义的低频活动成分。

时间活动方式下面是该成分的空间模式，可以根据空间分布来寻找有生理意义的静息态

功能网络。 

 

图 34 
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4. 实际数据分析例子         

4.1 参数设置范例 

下面以一个运动区胶质瘤患者的术前定位数据分析为例说明软件的使用。参数设置

最终截图如图 35。 

 

图 35 

 

软件运行完后，生成的所有的文件和文件夹如图 36。 
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图 36 

4.2 种子点功能连接结果 

在进行种子点功能连接之前，选择了 5个协变量 ROI，如图 37-41。其中，图 37-39

为白质 ROI，图 40为脑室/脑脊液 ROI，图 41为脑底 ROI。 

 

图 37 
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图 38 

 

 

图 39 
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图 40 

 

 

图 41 

 

两个种子点均定在左侧手区，如图 42-43。 
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图 42 

 

 

图 43 

 

第一个种子点功能连接得到的结果图，使用 MRIcroN 软件呈现结果（图 44上），第

二个种子点功能连接结果如图 44下。 
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图 44 

 

4.3 独立成分分析结果 

ICA 找到两个感觉运动网络相关的成分，分别为图 45的暖色所示，和图 45的冷色所

示。 

 

图 45 

 

使用 MRIcroN将这两个成分以多层图的方式呈现，如图 46 
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图 46 

 

5. 软件设计思路 

5.1 软件特性 

 基于静息态 fMRI 

 能够进行个体化数据分析， 

 专门为脑外科术前定位设计 

 简便易用 

 自动化程度高 
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5.2 软件整体流程 

 

图 47 

 

5.3 模块设计 

本软件主界面主要包括三个模块，参数预设模板模块，预处理模块（Pre-

processing）,后处理模块 （Post-processing） 
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1. 参数预设模板 

也就是主界面右上角的下拉菜单，虽然只是一个下拉菜单，但是却是使得整个软件

实现自动化处理的关键模块。这里添加了一些医院或者机构的模板，并且能够控制整个

数据处理分析的步骤先后顺序。例如在 v1.0 版本中就加入了浙江省人民医院的参数模板

以及浙江省重点实验室认知与脑疾病研究中心 （CCBD）的参数模板。只要选中这些选项，

软件就会自动把参数模板加载到界面，而不需要手动逐一输入数据处理所需要的参数，

大大减少了数据准备时间，实现一键式的数据处理。并且该软件还有很强的扩充功能，

可以随着版本的升级不断加入更多的不同医院或机构的参数模板，为用户提供更多的便

利。另外，如果你只想运行基于种子点的功能连接分析或者独立成分分析，也有专门的

参数模板改变正常的数据处理流程，直接跳到你想要的后处理部分，允许用户单独运行

某一步骤，具有较大的灵活性。 

 

2. 预处理模块 

预处理模块包括基本的预处理过程，包括：格式转换（DICOM to nii）——>去前 N

个时间点——>时间层校正(Slice Timing)——>头动校正（Realign）——>结构像与功

能像对齐（T1 coregister to Fun）——>空间平滑(Smooth)——>去线性飘移(Detrend)

——>时间滤波(Filter)。 

但是有些参数对于不同医院和机构来说都是一样的，例如她们都要经过格式转换，

去前 n个时间点，头动校正，对齐，空间平滑，去线性漂移，时间滤波，因此这些参数

并没有在界面中显示，而是在软件中自动加载预设好的固定参数自动运行。 

而对于时间点的个数 (Number of Time Points)，时间分辨率 (TR)，扫描层数 

(Slice Number)，扫描顺序 (Slice Order)，参考层 (Reference Slice)这些参数，不

同机构不同机器的参数都是不同的，所以需要在界面中设计出来，以供用户输入。 

但是值得注意的是，本软件提供了非常快捷的参数模板自动加载方式，所以只要是

右上角的参数模板下拉菜单中存在的参数模板，你都不需要再另外手动输入这些预处理

参数，一旦你选择，软件会自动加载显示到界面中，避免了以往的一些软件需要逐个输

入预处理参数不必要的麻烦。当然，如果模板中没有适合你的参数，你也可以选择手动

输入，但是也只需要输入少量参数。 
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3. 后处理模块 

脑手术病人的功能磁共振数据经过初步的预处理后，还不能得到有意义的结果，还

需要进一步的后处理，包括基于种子点的功能连接分析和独立成分分析，目的是找出脑

手术病人的主要功能区，特别是对病灶附近的主要功能区进行定位，从而为手术提供初

步的指导意见。 

本后处理模块又分为两种常用的功能区定位方法： 

一、基于种子点的功能连接分析（Functional Connectivity） 

以往的软件在做基于种子点的功能连接分析时，都需要用户借用其他的一些图像查

看软件根据患者的解剖图像确定一个或多个种子点，然后再用其他一些专门计算种子点

功能连接的软件手动输入种子点的坐标然后才能计算功能连接。 

但是本软件改进了这一点，采用解剖图像与协变量的选取以及种子点的选取于一体

的设计理念，在计算功能连接这边一步时，会自动弹出一个 GUI 界面，这个界面既包括

经过与功能像对齐后的 T1解剖图像，被试可以直观地看见患者的全脑解剖图像，也包括

了协变量/种子点的选取功能，用户只需要在解剖图像中移动光标到需要的位置，并且按

下确定后，软件就会自动根据解剖位置信息计算功能连接。使得功能连接的计算更快捷

方便。 

二、独立成分分析（Independent Component Analysis） 

和基于种子点的功能连接分析一样，本软件中独立成分分析的特点也是自动化的程

度更高了，避免了以往 ICA软件需要手动输入参数的繁琐，也不需要在做 ICA 前对平滑

后的数据进行格式转换，本软件会自动识别你要做 ICA 前数据存放的文件，并对 4Dnii

数据自动进行格式转换，然后自动进行 ICA分析。总之只要你勾选了‘ICA’选项，便会

自动运行独立成分分析的所有步骤，实现“一键式”数据分析。 

 

6. 附录 

6.1 软件编写人 

黄惠媛 (missy139@163.com) 

mailto:missy139@163.com
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张寒（napoleon1982@gmail.com） 
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6.3 参考软件及下载地址 

SPM8 (http://www.fil.ion.ucl.ac.uk/spm)  

DPARSFA (http://rfmri.org/DPARSF，http://d.rnet.co/DPARSF_V2.3_130615.zip) 

REST (http://www.restfmri.net，http://pub.restfmri.net/Anonymous/REST_V1.8_130615.zip) 

MICA (http://www.nitrc.org/projects/cogicat) 
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