
서 론

고자장 핵자기공명분광법 (nuclear magnetic resonance

spectroscopy: NMRS/NMR)의 생체 외 (in vitro) 분석은

뇌,1-3) 유방,4) 비뇨기,5) 관절,6) 임파장7) 등 다양한 생체

조직에의 분석에 널리 쓰이고 있는데, 이것은 생체 내 (in

vivo) 분석에 비하여 균질한 샘플을 사용하기 때문에 보다 정확

한 대사정보를 획득할 수 있기 때문이다. 이러한 핵자기공명분

광법에 의하여 확보된 정확한 대사정보는 병리학이나 생리학 연

구에 중요한 자료가 된다. 이를 위하여 생체로부터 채취된 조직

(biopsy materials)으로부터 핵자기공명분광법을 적용하는 방

법에는 몇 가지가 있는데, 고체 핵자기공명분광법의 한 방법인

high resolution magic angle spinning (HR-MAS) 을 이용
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개의 뇌 조직로부터 추출한 대사물질의 절대농도 측정 및 평가:
500 MHz 고자장 핵자기공명분광법을 이용한 예비연구결과

우동철1∙방은정2∙최치봉1∙이성호1∙김상수3∙임향숙3∙김휘율4∙최보영1

본 연구는 in vivo 보다 더욱 정확하게 뇌 대사물질을 정량 분석하고자 고자장 NMR 장비

(500MHz; 11.74T)를 이용하여 동물의 뇌를 in vitro 환경에서 조사 및 분석하였다.  일반적

으로 in vivo 실험은 생체 내부의 혈류나 조직의 비균질성으로 인한 자기공명분광법의

shimming에 악영향을 미치기 때문에 부정확한 결과를 산출할 수 있다.  그러나, in vitro 실험

은 이에 비하여 균질한 샘플을 사용하고 보다 고자장에서 실험환경을 조성할 수 있기 때문에 더

욱 정확한 대사물질의 정보를 얻을 수 있다. 본 연구에서는 개 (canine)의 소뇌 (cerebellum)

조직으로부터 대사물질을 추출하고 고자장 핵자기공명분광법으로 대사물질의 절대농도를 획득

하고자 하였다. 생체 대사물질의 절대농도를 획득하기 위하여 대표적인 대사물질(i.e., NAA,

Cr, Cho, Ins, Lac, GABA, Glu, Gln, Tau Ala)의 팬톰을 제작하여 그 스펙트럼을 확보하였

고, 개의 소뇌 부위를 적출하여 methanol-chloroform water extraction (M/C water

extraction) 방법으로 대사물질만을 추출한 후 자기공명분광법을 수행하였다. 필터링

(filtering)의 효과를 평가하기 위하여 샘플 제작 시 추출물을 필터링한 그룹과 필터링하지 않은

그룹으로 분류하여 실험을 수행하였다. 팬텀 물질과 추출물은 90% D2O 수용액으로 만든 후 5

mm NMR 튜브에 담아 실험하였다. 실험 결과 조직 추출물을 필터링하는 것이 신호대잡음비

(signal to noise ratio: SNR, S/N)를 향상시키는 데 기여하는 것을 확인하였다. 또한 개의 소

뇌 대사물질의 절대농도는 사람보다는 쥐 (rat)의 뇌 대사물질 절대농도와 더 비슷한 것을 확인

할 수 있었다. 본 연구 결과를 토대로 고자장 핵자기공명분광법을 이용한 in vitro 실험은 뇌조

직 내 대사물질의 절대농도를 측정하고 기본적인 지표를 확보하는데 매우 정확하고 정량적인 방

법이 될 수 있을 것으로 사료된다.



하는 방법은 채취된 조직 샘플을 별다른 처리 과정 없이 냉동된

그대로 핵자기공명장비에 넣고 핵자기공명분광법을 수행하는

방법이다(8-10). 이 방법은 세포 조직을 크게 파괴하지 않기 때

문에 핵자기공명분광법을 수행한 후, 다른 병리학적, 생리학적

연구를 할 수 있다는 장점이 있다. 반면에 채취된 조직 샘플을

파괴하여 대사물질과 같은 단백질 및 효소만을 따로 추출하여

D2O 수용액에 넣어 solution-NMR을 수행하는 방법이 있는

데 추출을 위한 용매에 따라 perchloric acid (PCA) 추출 방

법과 methanol-chloroform 방법 (M/C 추출법) 등으로 분류

할 수 있다(11, 12). 비록 조직 샘플로부터 대사물질을 추출하

는 방법은 핵자기공명분광법 실험을 수행 후 다른 실험에 샘플

을 사용할 수는 없지만, 고체 핵자기공명분광법에 비하여 높은

해상도의 스펙트럼을 얻을 수 있기 때문에 보다 정확한 데이터

분석이 가능하고 샘플이 변질될 우려가 없기 때문에 추후 추가

적인 핵자기공명분광 실험을 반복적으로 수행할 수 있다는 장점

이 있다.

생체 내 자기공명분광법에서 발견된 대사물질의 신호를 토대

로 절대농도를 산출하는 방법 (absolute quantification)에는

생체 내부의 물의 신호나 농도가 알려진 다른 대사물질의 신호

를 사용하여 산출하는 내부지표 정량화 방법 (internal

concentration reference quantification) 과 대상체와 지표

용 팬톰을 한꺼번에 하나의 RF 코일 안에 넣어 팬톰물질의 신

호의 크기와 대상체로부터의 신호를 연관하여 산출하는 외부지

표 정량화 방법 (external concentration reference

quantification), 그리고 대상체와 비슷한 크기와 모양을 흉내

낸 팬톰을 제작하여 각각으로부터 신호를 얻어 절대농도를 산출

하는 외부 팬톰지표 정량화 방법 (external simulated

phantom concentration quantification)등이 보고되어 있다

(13-16).

본 연구는 in vivo보다 더욱 정확하게 뇌 대사물질을 정량분

석하고자 개 (canine)의 소뇌 조직으로부터 대사물질을 추출하

고 외부팬톰지표 정량화 방법을 생체 외 고자장 핵자기공명분광

법에 적용하여 대사물질의 절대농도를 산출하고자 하였다. 또한

조직 추출물의 처리에 있어서 필터링 (filtering)이 핵자기공명

분광 신호에 얼마만큼 영향을 미치는 지 분석하였다.

대상 및 방법

1. 팬톰 물질 제작

절대농도를 산출하기 위하여 정상인의 회질 부분의 대사물질

조성 농도를 모사하여 GE (General Electric Company -

medical)에 서 제 공 하 고 있 는 기 존 single voxel

spectroscopy (SVS)용 팬톰인 GE-HD Sphere-TM

(General Electric, Milwaukee, WI USA)17)의 대사물질에

몇 가지 물질을 더 추가하였다. 결과적으로 총 10가지 생체 뇌

대사물질을 90% D2O 수용액에 혼합하여 제작하였고 그 구성

은 다음과 같다: N-acetyl aspartate (NAA)-12.5 mM,

total Creatine (Creatine+phosphocreatine, tCr)-10

mM, Lactate (Lac)-5 mM, Choline (Cho)-3 mM,

Glutamine (Gln)-12.5 mM, Glutamic acid (Glu)-12.5

mM, γ-aminobutyric acid (GABA)-10 mM, myo-Inositol

(mI)-7.5 mM, Alanine (Ala)-10 mM, Taurine (Tau)-6

mM. 

2. 조직 추출 및 샘플 제작

조직의 준비는 정상 개 (beagle; 약 12개월)를 마취 후 소뇌

부분 10g가량을 적출하자마자 액체질소 (-197 �C)에 넣어 냉

동보관 시켰다. 채취된 소뇌 조직의 1g만을 -20 �C 환경에서

잘게 갈아 추출이 용이하게 한 후, methanol-chloroform 을

2:1로 혼합한 용액에 담가 두었다. 이 용매 속에서 조직을 녹인

개의 뇌 조직로부터 추출한 대사물질의 절대농도 측정 및 평가
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a b
그그림림 11. Each metabolite peak was analyzed and subtracted from the original signals of Filtered (a) and not filtered solution
(b).



후 원심분리용 튜브 안에 넣어 초음파 처리 (sonication)를 하

고 약 15분 후 다시 chloroform-water 용매를 1:1로 혼합한

용액에 재차 희석시켰다. 이 샘플을 다시 13,000 rpm으로 약

20분간 원심분리를 시키면 2개의 층으로 분리가 된다. 두 층 사

이에 존재하는 조직 내 세포 섬유질은 핵자기공명분광법에서 관

심있는 대사물질이 아니기 때문에 이 부분만을 제외한 두 개의

층을 섞고 동결건조를 하여 조직추출물을 얻었다. 얻어진 조직

추출물은 순수한 물에 녹여 sylinge filter (Pore size:

0.45~0.2μm)로 걸러내어 필터링을 하였고 이것을 다시

99.9% D2O에 희석하여 90% D2O 용액 샘플로 제작하였다.

필터링 효과에 대한 비교군으로 사용하기 위하여 필터링을 거치

지 않은 용액 샘플을 역시 같은 방법으로 제작하였다.

3. 핵자기공명분광법 실험 및 데이터 분석

핵자기공명분광법은 11.74 T Varian 500 Spectrometer

(한국기초과학지원연구원 서울센터) 장비를 이용하여 수행하였

다. 작동 환경은 다음과 같다: Proton resonance frequency

= 500.384MHz, spin echo pulse, relaxation/saturation

delay time = 0.5/1.5 sec, acquisition time = 1.892 sec,

data points = 30272, spectral width = 8000 Hz,

number of scan (팬톰/ 조직추출물 샘플) = 128/256. 팬톰

과 조직 추출물 샘플은 number of scan와 receive gain만 달

리한 채 나머지 파라미터들은 동일하게 사용하였다.

핵자기공명분광 스펙트럼의 분석은 java based magnetic

resonance user interface (jMRUI, version 3.0,

European communities project TMR/Networks ERB-

FMRX-CT970160)을 사용하였고 advanced method for

accurate, robust, and efficient spectral fitting

(AMARES)18), 2Hz Gaussian shape apodization으로 분

석하였다. 팬톰 실험을 통해 얻은 신호로부터 각 대사물질들의

피크들에 대한 화학적 이동 (chemical shift) 정보를 얻고 이

것을 이용하여 조직 추출물 샘플의 스펙트럼에서 대사물질 하나

씩 공제하는 방법 (peak subtraction)으로 대사물질 피크 넓

이 (area)를 계산하였다. 이러한 대사물질 피크의 넓이는 그것

의 농도와 정비례하므로 이미 알고 있는 팬톰에서의 대사물질

피크의 넓이와 비교하여 조직 추출물 샘플의 절대농도를 구하였

다. 여기에서 팬톰과 조직 추출물 샘플의 양은 거의 같으므로

RF 코일에 loading factor는 동일하다는 가정을 세울 수 있기

때문에 이것은 다음과 같이 조직 추출물 내의 농도를 구할 수

있다(19).

: =Cs : Ip

∴ Cs=Cp× [1]

Is, Ip 는 샘플과 팬톰의 대사물질 피크의 넓이이고 Cs, Cp는

샘플과 팬톰의 농도, Rs와 Rp는 Receiver gain이다.

결 론

개의 소뇌 조직 처리 과정 중 필터링한 그룹과 필터링하지 않

은 그룹 샘플 모두 핵자기공명분광 스펙트럼으로부터 10가지 대

사물질의 신호를 모두 분리할 수 있었고, 분리한 후 대부분 잡음

(noise) 신호만이 남는 것을 확인할 수 있었다 (그림 1). 대부

IsRp

IpRs

Ip
Rp

Is
Rs

우동철 외
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표 1. Comparison of the Metabolite Concentration(mM) of Canine Cerebellum with Human’s and Rat’s Cerebellum

Human cerebellum Adult Rat Phantom Filtered Solution Not filtered solution
in vivo § Cerebellum (gain=50) (gain=56)

Metabolite ppm Cerebellar Cerebellar in vitro Concentration Peak Concentration Peak Concentration Peak 
vermis hemispheres Ⅱ (mM) intensity (mM) intensity (mM) intensity

NAA 2.02(s) 7.6±1.0 7.5±0.8 3.63 12.5 148000 4.90 64710 4.70 64030
tCr * 3.02(s), 3.94(s) 8.8±1.7 8.9±2.1 9.2 10 125600 7.17 100400 6.79 98010
tCho� 3.20~3.22 2.3±0.4 2.2±0.6 1.62 3 114900 1.00 42877 1.29 57000
Lac 1.31(d) - 5 64800 13.50 195100 13.15 196000
Ala 1.49 (d) 0.74 10 135000 0.82 12275 0.85 13200
mI � 3.54 3.14 7.5 36800 8.28 45300 7.75 43730
Tau 3.27(t) 0.6 6 69800 2.68 34800 3.00 40100

GABA 2.31~2.35(m) 1.63 10 79600 0.55 4870 0.74 6730
Gln 2.42~2.47(m) 2.71 12.5 98200 1.69 14805 2.35 21200
Glu 2.13(d) 6.1 12.5 53200 6.43 30525 4.92 24100

(s) singlet, (d) doublet, (t) triplet, (m) multiplet
* tCr: total creatine = creatine(Cr) + phosphocreatine(PCr).
� tCho: total choline = choline(Cho) + phosphocholine(PCho)+glycerophosphocholine(GPC).
� myo-Inositol의다중피크들중 3.54 ppm에서나타나는단일피크만을측정하였음.
§참고문헌[2] 
Ⅱ참고문헌 [3]



분 대사물질들은 생체 내 자기공명분광 스펙트럼에서 나타나는

것과는 달리 J-커플링 (J-coupling)에 의한 피크의 쪼개짐

(splitting) 현상을 잘 관찰 할 수 있었는데 특히, choline의 경

우에는 3.20-3.22ppm 사이에 choline, phosphocholine,

glycerophosphocholine이 모두 분리되어 3개의 피크로 나타

나는 것을 확인할 수 있었고, 분석 시에는 이 세 개의 피크를 모

두 더한 total choline (tCho) 값으로 표현하였다. 마찬가지로

creatine (Cr, 3.02 ppm), phosphocreatine (PCr, 3.94

ppm)은 total creatine (tCr)로서 표현하였다.

표 1에서는 관찰된 각 대사물질들의 쪼개짐 현상에 따른 피크

의 개수와 이미 보고된 바 있는 인체 소뇌와 쥐 (rat)의 소뇌에

서의 대사물질의 농도를 본 연구를 통해 얻어진 개의 소뇌 대사

물질 농도와 비교분석하였다. 뿐만 아니라, 필터링 효과를 알아

보기 위하여 주요 대사물질-Lac, NAA, Cr, PCr-들의 신호의

크기와 신호대잡음비를 산출하였다 (표 2).

고 찰

조직의 대사물질을 추출하여 만든 샘플의 생체 외 (in vitro)

핵자기공명분광법은 생체 내 (in vivo) 자기공명분광법에 사용

되는 장비보다 공명주파수가 높으며, [참고, 현재 임상용 생체

내 자기공명분광법의 경우 128MHz 이하임] 대상체의 균질성

이 보장되기 때문에 보다 높은 해상도 (resolution)와 신호대

잡음비를 가지기 때문에 더욱 정확하고 유의성 있는 결과를 기

대할 수 있다. 본 연구 결과의 핵자기공명 스펙트럼은 500MHz

공명주파수 환경에서 획득한 것으로 일반 임상용 MRI/MRS

장비로 얻은 스펙트럼보다 훨씬 높은 해상도와 신호대잡음비를

가지는 것이 특징이다. 각 대사물질의 커플링 상수에 의하여 피

크들이 쪼개짐 현상(20, 21)을 관찰되는 것은 이를 증명한다.

뿐만 아니라, 샘플의 용매로서 90% D2O를 사용하여 수분억제

펄스시퀀스를 사용하지 않았기 때문에 수분 피크 (약 4.7

ppm) 근처에 나타나는 대사물질 피크들이 왜곡되지 않기 때문

에 그 정확성을 더욱 높아진다(22).

그림 1.에서 보는 바와 같이 10개의 대사물질을 성공적으로

공제하여 분석하였다. 물론 본 연구에서 수행한 10개 대사물질

이외에도 Aspartate (3.90, 2.69, 2.82 ppm), ATP (6.15,

8.26, 8.54 ppm), Glucose (3.2-3.8 ppm), Glycine (3.56

ppm) 등의 물질들도 뇌 조직에서 핵자기공명분광 신호에서 관

찰되는 것으로 알려져 있다. 그러나, 정상 뇌에서는 이들 물질

들은 다른 대사물질에 비하여 극소량만이 존재하기 때문에 이들

물질들만 추출하지 않은 상태에서 확인하기란 매우 어렵다(23-

25).

M/C 추출법은 PCA 추출법보다 그 추출율이 더 높은 것으로

알려져 있는데 M/C 추출법을 통하여 조직 내의 대사물질을 추

출할 경우 각 대사물질 별로는 약간의 차이가 있지만 대체로

92% 정도의 추출율 (extraction efficiency) 을 보인다고 보

고된 바 있다(11). 따라서 본 연구에서는 M/C 추출법에 의한

추출율이 92%이라는 가정 하에 실험값을 보정하여 각 대사물

질들의 절대농도를 계산하였다. 비록 많은 데이터를 확보하지

못하여 유의성 있는 통계치를 제시하지 못하였지만, 개의 소뇌

대사물질 절대농도는 일반적으로 사람의 소뇌보다는 오히려 쥐

의 대사물질 농도와 더 비슷하리라 추정할 수 있다. 

표 1과 2 에서는 필터링한 것과 그렇지 않은 것의 차이점을

확인할 수 있었다. 필터링을 하였을 경우가 필터링하지 않았을

경우보다 대사물질 피크의 넓이가 넓고 그에 따라 농도 역시 더

높은 경향을 볼 수 있었다. 필터링에 의하여 대사물질이 필터에

걸러져 농도가 떨어질 수 있는 위험에도 불구하고 이러한 경향

을 보이는 것은 필터링에 의해 샘플을 균질하게 하는 것이 필터

링에 의한 대사물질 손실에 의한 영향보다 더 큰 신호를 얻을

수 있기 때문이다. 또한 필터링한 샘플의 대사물질 피크의 높이

는 작지만 잡음의 크기는 그보다 더 큰 비율로 작아지기 때문에

필터링하지 않았을 때보다 큰 신호대잡음비를 가지는 것을 확인

할 수 있었다. 이것은 샘플 내에서 용해되지 않고 남아있는 덩

어리나 이물질들을 걸러냄으로써 샘플의 균질성을 확보하여 핵

자기공명분광법을 위한 B0, B1 자기장을 균일하게 하는데 상

당한 기여를 하기 때문으로 해석된다. 따라서, 대사물질을 추출

한 생체 외 핵자기공명분광법에서 대사물질의 손실을 감수하고

필터링을 수행하는 것이 보다 좋은 결과를 획득할 수 있을 것으

로 예상된다.

본 연구의 결과에서 lactate 신호의 크기가 상대적으로 매우

큰 것을 확인할 수 있는 데 이것은 생체 외 실험을 하기 위해서

뇌 조직을 적출하는 과정에서 기인하는 것으로 추정한다.

lactate의 경우는 혈액 내 저산소증 (hypoxia) 혹은 혈액공급

이 중지 (ischemia) 되어 해당작용 (glycolysis)이 원활하지

못한 경우 크게 증가하는 것으로 알려져 있는데, 생체 외 실험

을 위한 조직 적출 과정에서 혈액 공급이 원활하지 못한 상태로

있는 경우가 짧은 시간이지만 존재하기 때문에 크게 증가하게

된다. 최근에는 이러한 효과를 억제하기 위하여 적출 전에 모든

대사활동을 멈추도록 미리 액체질소에 의한 냉동상태를 만든 후

에 적출을 하는 방법을 사용하고 있지만, 이 효과를 완벽히 없
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표 2. Amplitudes and SNRs of Metabolites in a Filtered and not Filtered Solution

Lac NAA Cr PCr

Filterd solution Amplitude 2.17E+08 1.34E+08 2.00E+08 1.25E+08
(Mean of noise level=1.24E6, Noise st.D=3.24E4) SNR 1.75E+02 1.08E+02 1.61E+02 1.01E+02

Not filterd solution Amplitude 2.38E+08 1.49E+08 1.94E+08 1.29E+08
(Mean of noise level=1.50E6, Noise st.D=3.23E4) SNR 1.59E+02 9.93E+01 1.29E+02 8.60E+01



애지는 못하고 있다. 따라서, lipids나 lactate에 대한 조사를

위해 생체 외 핵자기공명분광법을 수행하는 것은 부적절하고,

이외의 다른 대사물질을 조사하는 데에만 이 방법을 사용해야

할 것으로 사료된다.

특히, 대사물질들 중 glutamine, GABA, alanine의 경우

그 양이 매우 소량이기 때문에 NMR 신호에서 상당히 작게 나

타나게 된다. 따라서 NAA, Cr, Cho와 같이 비교적 큰 신호를

갖는 대사물질들에 비하여 그 오차범위가 클 수 밖에 없다. 그

림 1의 residue에서는 대부분 잡음신호만이 관찰되고 있고 따

라서 각각의 고유의 화학적 이동(chemical shift)에서 각 대사

물질의 피크는 확연하게 관찰되었으며, 정확한 대사물질의 농도

를 구하기 위해서 쪼개짐 현상에 의해 나타나는 여러 개의 피크

들 중 가장 큰 피크를 선택하여 대사물질 농도 정량화를 수행하

였고 실험 개체 수를 늘림으로서 앞으로 신뢰성 있는 결과를 얻

을 수 있을 것으로 예상된다. 

최근 우울증, 치매, 정신분열증, 간질, 알쯔하이머, 파킨슨질

환 등 신경정신질환들은 대부분 어떤 환부나 해부학적인 변화를

가지지 않기 때문에 자기공명영상법 (MRI)보다는 자기공명분

광법을 이용한 진단을 시도하고 있다. 이러한 신경정신질환은

흥분 (exitation) 혹은 억제 (inhibition) 신경 대사물질들

(i.e., Glu, Gln, GABA, Tau, Ala 등)의 이상으로 기인하는

것으로 알려져 있다(26-29). 하지만 불행하게도 임상용

MRI/MRS 장비를 이용한 생체 내 자기공명분광법에서는 이러

한 신경 흥분 및 억제 대사물질들의 양이 매우 적기 때문에 잡

음 속에 묻히는 등 분석하기가 매우 어렵다. 따라서 본 연구에

서 수행한 바와 같이 생체 외 핵자기공명분광법을 사용한다면

이러한 작은 물질들을 분석할 수 있을 만큼 충분한 해상도를 가

지기 때문에 이것을 이용한다면 보다 정확한 신경정신질환의 자

기공명분광법에서의 변화를 관찰/분석할 수 있을 것으로 기대

된다. 뿐만 아니라 생체 내 해마부 (hippocompus)나 편도부

(amygdala)와 같이 구조가 복잡하여 shimming이 어려운 부

분 역시 생체 외 핵자기공명분광법이 유용할 것으로 사료된다

(30).

결 론

본 연구를 통해 우리는 핵자기공명분광법을 이용한 생체 외

대사물질 분석은 생체 내 자기공명분광법보다 높은 해상도와 신

호대잡음비를 제공하여 주는 것을 확인하였고, 이것은 생체 내

자기공명분광에서 분석하기 힘들었던 대사물질들까지 정확히

분석할 수 있는 것을 확인하였다. 따라서 본 연구 결과를 토대

로 하여 동물 모델이나 인체 조직에서 정확한 대사물질의 농도

에 대한 데이터베이스를 공급할 수 있고, 뿐만 아니라 현재 가

장 정확한 진단법으로 여겨지고 있는 병리학 (pathology) 이나

생리학 (physiology)에서 응용되는 생체 검사법 (biopsy)에서

채취되는 생체 조직을 가지고 생체 외 핵자기공명분광법을 적용

시킨다면 정확한 진단을 위한 풍부한 생화학적 정보를 제공하고

또한 여러 신경정신질환에 대한 기전 연구나 약물 효과 등에 대

한 연구가 가능할 것으로 예상된다.
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The purpose of this study was to confirm the exactitude of in vitro nuclear magnetic resonance spec-
troscopy (NMRS) and to complement the defect of in vivo NMRS. It has been difficult to understand the
metabolism of a cerebellum using in vivo NMRS owing to the generated inhomogeneity of magnetic
fields (B0 and B1 field) by the complexity of the cerebellum structure. Thus, this study tried to more ex-
actly analyze the metabolism of a canine cerebellum using the cell extraction and high resolution NMRS.
In order to conduct the absolute metabolic quantification in a canine cerebellum, the spectrum of our
phantom included in various brain metabolites (i.e., NAA, Cr, Cho, Ins, Lac, GABA, Glu, Gln, Tau and
Ala) was obtained. The canine cerebellum tissue was extracted using the methanol-chloroform water ex-
traction (M/C extraction) and one group was filtered and the other group was not under extract process-
ing. Finally, NMRS of a phantom solution and two extract solution (90% D2O) was progressed using a
500MHz (11.4 T) NMR machine. Filtering a solution of the tissue extract increased the signal to noise ra-
tio (SNR). The metabolic concentrations of a canine cerebellum were more close to rat’s metabolic con-
centration than human’s metabolic concentration. The present study demonstrates the absolute quantifi-
cation technique in vitro high resolution NMRS with tissue extraction as the method to accurately mea-
sure metabolite concentration.
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