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Résumé – Ce papier présente une méthode pour accélérer l’acquisition d’une image spectroscopique par RMN, ayant deux dimensions de
fréquences spatiales, et une dimension temporelle. L’espace des fréquences spatiales est divisé en partitions afin de permettre l’acquisition
de l’ensemble du signal malgré les contraintes techniques propres à la RMN. Nous proposons d’utiliser une méthode de sous-échantillonnage
temporel exploitant la connaissance a priori du support spectral de la dimension temporelle des signaux. L’échantillonnage irrégulier permet
l’entrelacement temporel des acquisitions des différentes partitions et, accélère ainsi l’acquisition du signal. Cette méthode est appliquée sur des
signaux simulés réalistes d’imagerie spectroscopique par RMN et réduit le temps d’acquisition d’un facteur trois.

Abstract – This paper presents a method to speed-up the acquisition of NMR spectroscopic images, which depends of a 2D spatial frequencies
space, and a time dimension. The spatial frequencies domain is divided into partitions such that the signal over a partition can be sampled given
the NMR constraints. We propose to use an irregular time subsampling method given the known spectral support in the time domain of the
signals. The method interleaves the acquisitions of the different partitions, leading to a speed-up of the full signal acquisition. This method is
applied on realistic simulated MRSI data leading to a reduction of the acquisition time by a factor three.

1 Introduction

La Résonance Magnétique Nucléaire (RMN) est un phénomène
physique qui permet de polariser les noyaux dont le spin est
non nul lorsqu’ils sont plongés dans un champ magnétique sta-
tique intense, avec lequel ils sont en interaction. L’aimantation
macroscopique résultante de cette interaction peut être manip-
ulée à l’aide d’impulsions radiofréquences. Écartée de sa po-
sition d’équilibre via ces impulsions, elle retourne à son état
initial selon un phénomène de relaxation et induit dans une
bobine réceptrice une force electromotrice à l’origine du sig-
nal de RMN.

En imagerie par résonance magnétique, le signal est acquis
dans l’espace de Fourier 2D de l’environnement excité, à un in-
stant donné t0. Il est alors complexe sous la forme y(kx, ky, t0).
Une transformée de Fourier inverse 2D est alors appliquée pour
obtenir l’image anatomique. En spectroscopie RMN, on s’inté-
resse au spectre des signaux dans l’espace spatial 2D, le signal
est échantillonné en temps afin de pouvoir en faire la transfor-
mée de Fourier et obtenir l’information spectrale d’intérêt.

Toutefois, par les contraintes techniques d’acquisition, il est
impossible d’obtenir l’ensemble des points (kx, ky), noté par
la suite espace K, à un instant. Il est nécessaire de réexciter
le milieu afin de faire d’autres acquisitions pour compléter la
totalité de l’espace K. En routine clinique, une acquisition est
faite pour chaque point (kx, ky) [1], ce qui donne typiquement

un ordre de grandeur de 16 × 16 excitations, proportionnel à
la durée totale d’imagerie. Pour accélérer l’acquisition, il est
possible de grouper ces pixels en sous-ensem-bles de l’espace
K, par exemple sous forme de spirales [2]. Ces sous-ensembles
sont nommés des partitions de l’espace K. On acquiert ainsi
plusieurs points (kx, ky) à chaque instant, diminuant le nombre
d’excitations requis, et accélérant d’autant l’imagerie.

Une méthode récente de réduction du temps d’acquisition
est l’acquisition compressée (Compressed Sensing, CS). Elle a
déjà été utilisée pour sous-échantillonner l’espace K [1], plus
rarement la dimension temporelle [3].

Dans ce papier, on s’appuie sur la particularité de la RMN,
qui fait que les supports spectraux des signaux sont connus a
priori grâce aux propriétés biochimiques connues des tissus
imagés. La reconstruction du spectre se calcule alors en ré-
solvant un système d’équations surdéterminé par les moindres
carrés, après sélection des points à échantillonner via une sélec-
tion séquentielle arrière (Sequential Backward Selection, SBS)
[4, 5].

Nous proposons un algorithme s’appuyant sur SBS afin d’ob-
tenir différents sous-échantillonnages de la dimension temporelle
pour chaque partition de l’espace K, afin d’entrelacer tem-
porellement l’acquisition des partitions. L’entrelacement réduit
le nombre d’excitations nécessaire et donc le temps d’acquisition.

Dans une première partie, nous proposons un modèle de par-
titionnement du signal de l’espace K, puis le principe de sous-



échantillonnage par SBS. Nous proposons un algorithme d’entre-
lacement temporel des acquisitions de chaque partition perme-
ttant la réduction du temps d’acquisition. Dans une seconde
partie, une application en simulation réaliste est présentée, afin
de déterminer le gain en temps d’acquisition.

2 Acquisition

2.1 Modèle de signal et sous-échantillonnage SBS
Le signal d’imagerie spectroscopique discret de N points tem-
porel est modélisé par l’union de Nu partitions :

y(U, n) = ∪Nu−1
u=0 yu(n) (1)

Où U est l’ensemble des points de l’espace K selon une dis-
crétisation cartésienne ou non, n l’indice temporel de l’échantillon,
et yu(n) le signal spectroscopique restreint à une partition u de
U , autrement dit un sous-ensemble des points discrétisés de
l’espace K. À chaque instant n, les contraintes de la RMN ne
permettent l’ac-quisition que d’une seule partition yu(n) à la
fois. Par conséquent, un total de Nu excitations est nécessaire
afin d’obtenir la totalité du signal y(U, n).

Afin d’accélérer cette acquisition, un sous-échantillonnage
des signaux yu(n) est nécessaire. Les propriétés magnétiques
des noyaux atomiques in vivo sont connues, ce qui permet de
connaître a priori le support spectral commun de tous les yu(n),
noté S, de M points. Sous forme matricielle, la transformée de
Fourier discrète de yu(n) s’écrit :

yu = F−1Yu (2)

yu et Yu sont deux vecteurs colonnes de N points contenant
respectivement yu(n) et sa transformée de Fourier discrète, et
F la matrice de Fourier. En restreignant la matrice inverse de
Fourier aux M colonnes du support spectral de Yu, l’équation
(2) devient un système d’équations surdéterminé : il est alors
possible de sous-échantillonner yu et de sélectionner P lignes,
P ≥ M , parmi les N disponibles de F−1. L’équation (2)
s’écrit alors :

yup = AYus (3)

Où yup et Yus sont respectivement deux vecteurs colonnes
contenant les P points temporels acquis, et les M points du
support spectral. A est une matrice de taille P ×M issue des
P lignes et M colonnes retenues de F−1. Il est alors possible
d’estimer Yus par les moindres carrés. Toutefois, dans le cas
d’acquisition bruitée par un bruit blanc gaussien de variance
σ2, le bruit est alors amplifié d’un facteur trace (A∗A)

−1 [6].
Il est alors nécessaire de choisir les P points à acquérir de

manière à minimiser cette amplification, ce qui est le rôle de
l’algorithme de sélection séquentielle arrière (Sequential Back-
ward Selection, SBS) [6]. En partant de A = F−1 restreint aux
M colonnes du support spectral, SBS teste séquentiellement
la suppression de chaque ligne de A, pour sélectionner celle
qui minimise trace (A∗A)

−1. La matrice A est alors mise à
jour en supprimant la ligne optimale et SBS réitère jusqu’à ne
garder que P lignes. En notant {p} l’ensemble des valeurs de
n à acquérir, on a alors Card({p}) = P . Cet ensemble est
indépendant de la partition considérée.

2.2 Entrelacement temporel des partitions sous-
échantillonnées

Les signaux yu(n) sont ainsi acquis sur P points seulement,
mais le nombre d’excitations reste identique : en effet, à chaque
indice sélectionné, toutes les partitions sont à acquérir. Il est
toutefois possible de démontrer qu’un décalage circulaire des
points à acquérir ne change pas la valeur de trace (A∗A)

−1.
On peut alors déterminer différents ensembles {p}u pour les
Nu partitions. La méthode d’acquisition proposée dans cet arti-
cle va alors chercher les meilleurs décalages des points d’acquisition
pour entrelacer temporellement les acquisitions des différentes
partitions, et ainsi réduire le nombre d’excitations total requis.

En notant Iu(n) la fonction indicatrice des points à acquérir
sur la partition u, Iu(n) = 1 si n ∈ {p}u, 0 sinon, le nombre
total d’excitations requis est le nombre maximal de partitions
à acquérir pour un instant n donné. Autrement dit, le nombre
d’excitations est max

n

(∑Nu

u=1 Iu(n)
)

.
Cependant, l’acquisition d’une partition n’est pas instanta-

née. Si elle dure plus longtemps qu’un pas d’échantillonnage
temporel, l’acquisition du point n est encore en cours à l’instant
n+1, ce qui rend l’acquisition du point n+1 impossible. Il est
alors nécessaire de refaire une excitation pour acquérir la par-
tition de l’instant n + 1. De manière plus générale, si la durée
d’acquisition d’une partition est de Np pas d’échantillonnage,
il est nécessaire de faire Np excitations pour acquérir tous les
points temporels de la partition.

Ainsi, le nombre d’excitations total requis estNu×Np. Pour
couvrir tout l’espace U , deux possibilités existent : on peut soit
choisir de nombreuses partitions courtes, comme en routine
clinique où l’acquisition se fait point par point dans l’espace
de Fourier, ce qui conduit à un Nu égal au nombre de pixels de
l’image; on peut également choisir des partitions moins nom-
breuses mais plus longues, faisant diminuer Nu mais augmen-
tant Np. Un compromis doit ainsi être fait.

Dans le cas d’un sous-échantillonnage, un point à acquérir à
l’instant n va empêcher l’acquisition des Np − 1 points suiv-
ants. Chaque point à acquérir pendant ces Np − 1 points suiv-
ants nécessitera alors une nouvelle excitation. Soit I+u (n) =∑Np−1

d=0 Iu(n − d), le nombre de fois que l’instant n va être
bloqué par une acquisition. Le nombre d’excitations néces-
saire pour acquérir la partition u seule sera alors max

n
(I+u (n)).

En prenant en compte l’ensemble des partitions, le nombre to-
tal d’excitations requises pour acquérir l’ensemble du signal de
spectroscopie sera max

n

(∑Nu

u=1 I
+
u (n)

)
.

L’algorithme proposé va minimiser le nombre d’excitations
itérativement : pour chaque partition u, il va chercher un dé-
calage circulaire d des points à acquérir {p}u, de telle sorte
que max

n

(∑u
u′=1 I

+
u′(n)

)
soit minimal. La première partition

n’a aucune contrainte, on fixe alors d à zéro, et {p}1 = {p}.
En notant I+1 (n− d mod N) le décalage circulaire de d points
de I+1 (n), l’algorithme est alors :
• Lancer SBS et déterminer les points {p} à acquérir
• Fixer {p}1 = {p}, en déduire I+1 (n)



Nu Np M Type de support
2 4 8 16 1 2 4 8 64 128 256 aléatoire blocs compact

N tot
exc 7,5 15 30 60 7,5 15 30 60 28,1 28,1 28,1 28,1 28,1 28,1

N tot
excM/N 1,4 2,3 4,4 8,8 1,4 2,3 4,4 8,8 2 3,6 7,1 4,2 4,2 4,2
Nexc 2,4 3,8 6,5 12 2,9 4,0 6,5 11,3 3,2 5,5 9,8 7,7 6,6 4,3

Gain = N tot
exc/Nexc 3,1 4 4,6 5 2,6 3,8 4,6 5,3 8,6 5,1 2,9 3,6 4,3 6,7

Table 1: Le plus grand nombre d’excitations N tot
exc, le plus petit possible N tot

excM/N (arrondi au supérieur) et celui calculé par
l’algorithme proposé Nexc sont donnés, moyennés par rapport aux autres paramètres sur 100 réalisations du support choisi, avec
P = M . Le gain de temps d’acquisition est donné dans la dernière ligne. Il augmente avec le nombre de partitions et leur durée,
diminue avec la taille du support spectral, et un support spectral compact permet la meilleure accélération comparé aux autres.

Pour u = 2 à Nu :
– Déterminer d tel que min

d
(max

n

(∑u
u′=1 I

+
u′(n)

)
)

– Fixer {p}u = {p, décalés circulairement de d}
– En déduire I+u (n)

Finpour

• Nexc = max
n

(∑Nu

u=1 I
+
u (n)

)
On obtient au final le nombre total d’excitations Nexc par

le maximum de
∑Nu

u=1 I
+
u (n), ainsi que l’ensemble des points

à acquérir à chaque partitions, les {p}u. Le gain en temps
d’acquisition est alors NuNp/Nexc ≥ 1.

2.3 Évaluation de l’algorithme proposé
Afin d’étudier le gain en temps d’acquisition que permet cet
algorithme, il a été appliqué sur différents types de supports
spectraux. Un signal de taille N = 1024 est utilisé. Le support
spectral est de taille M ∈ {64, 128, 256}, et de trois types dif-
férents : compact, les M valeurs non nulles sont consécutives;
blocs, 8 supports compacts de tailleM/8, placés aléatoirement;
aléatoire, lesM valeurs sont placées aléatoirement. Le nombre
de partitions est Nu ∈ {2, 4, 8, 16}, tandis que leur durée en
périodes d’échantillonnage est Np ∈ {1, 2, 4, 8}.

L’algorithme SBS est lancé de telle manière à avoir autant
de points en temps qu’en fréquence, c’est-à-dire P =M . Pour
chaque combinaison de M , Nu, Np et type de support, l’algo-
rithme proposé a été lancé sur 100 réalisations du support spec-
tral. À chaque réalisation, le nombre d’excitations pour ac-
quérir le signal sans sous-échantillonnage, notéN tot

exc = NuNp,
le nombre d’excitations minimal possible,Nmin

exc = N tot
excM/N

(arrondi au supérieur), le nombre d’excitation donné par l’algo-
rithme, Nexc, ont été calculés. Les résultats ont été moyennés
séparément selon les différents paramètres, et sont donnés dans
le tableau 1.

On peut constater que les paramètres Nu et Np ont un rôle
similaire : en augmentant, ils augmentent le nombre d’acqui-
sition requis pour un échantillonnage complet, et permettent
un meilleur gain de temps. Le paramètre le plus influent est la
taille du support spectral : plus le support est petit, mieux on
peut sous-échantillonner et diminuer le nombre d’excitations.
Le type de support spectral est également important : plus le
support est « compact », plus le gain est important. À noter,
quand le support est compact, l’algorithme parvient toujours à
obtenir le plus petit nombre d’excitations possible.

(a) (b)

(c) (d)

Figure 1: a) Fantôme de référence (basé sur des données in vivo
de phosphore). Images spectrales pour b) la phosphocréatine
(PCr, fréquence = 0 Hz), c) le phosphate inorganique (Pi, f =
258 Hz), d) l’adénosine triphosphate (ATP, f = -129 Hz). La
croix rouge indique le pixel utilisé pour la figure 2.

3 Application sur données simulées
Une comparaison de la méthode proposée avec une acquisi-

tion basée sur des partitions en spirales complètement échantil-
lonnées est faite sur des données d’imagerie spectroscopique
RMN du phosphore 31. Un fantôme numérique réaliste est
construit selon la figure 1a), avec trois compartiments con-
tenant différents métabolites à différentes concentrations. L’ac-
quisition est simulée avec un champ de vue de 25cm, une taille
d’image de 32×32. L’espace (kx, ky) est partitionné en Nu =
4 spirales, de longueur Np = 10 points. Le signal à acquérir
dure N = 1024 points, échantillonnés toutes les 0,25ms, avec
une répétition des excitations toutes les 2s. Le support spectral
est choisi pour contenir deux blocs, de taille totale M = 220
points. Le sous-échantillonnage est fixé par un choix de P =
256 points.

L’acquisition avec des partitions en spirales totalement échan-
tillonnées nécessite 80s. En appliquant la méthode proposée,
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Figure 2: Reconstruction du signal bruité du pixel indiqué par la croix rouge sur la figure 1. À gauche, pour l’acquisition complète
en spirales; à droite, pour l’acquisition selon la méthode proposée. Les erreurs de reconstructions décalées de -500 sont données
en-dessous.

l’acquisition ne nécessite plus que 26s, permettant un gain de
temps d’un facteur 3,07.

Ces deux méthodes sont également comparées en termes de
Rapport Signal à Erreur de Reconstruction (RSER) :

RSER = 20 log
||Y ||2

||Y − Ŷ ||2
(4)

Où Y est le spectre d’origine et Ŷ le spectre reconstruit, tous
deux restreints au support spectral.

Les résultats sur un fantôme numérique réaliste sont présen-
tés sur les figures 1, qui montrent la reconstruction du fantôme
pour chaque molécule, et 2, qui montrent le spectre d’origine et
le reconstruit. Dans une acquisition sans bruit, le RSER est de
31,6dB par la reconstruction en spirales totalement acquises,
et de 29,7dB par notre méthode. Dans le cas bruité par un
bruit blanc gaussien d’écart-type de 10% de l’amplitude du plus
haut pic spectral, le RSER est respectivement de 24,6dB et de
19,3dB.

4 Conclusion et perspective
Une nouvelle méthode accélérant l’acquisition d’images spec-
troscopiques par RMN a été proposée. Avec l’a priori biochim-
ique permettant de connaître le support spectral des signaux,
un sous-échantillonnage minimisant l’amplification de l’erreur
de reconstruction via les moindres carrés est utilisé. En con-
sidérant des partitions de l’image à acquérir dans le domaine
fréquentiel, l’algorithme proposé recherche des décalages cir-
culaires des points temporels à acquérir de chacune des parti-
tions, permettant alors d’entrelacer temporellement l’acquisition
des partitions. Le nombre d’excitations requis pour acquérir
l’intégralité du signal est réduit significativement.

La méthode proposée est évaluée sur une simulation réal-
iste d’image spectroscopique par RMN, menant à un facteur
d’accélération de trois.

La suite des travaux consiste à implémenter cette méthode
d’acquisition sur un imageur clinique pour permettre l’acquisition
des variations métaboliques au cours d’un effort.
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