
Magnetyczna relaksacja jądrowa





Bardzo często procesy relaksacji podłużnej i poprzecznej mają kinetykę analogiczną do reakcji pierwszego rzędu, tzn. mają 

przebieg eksponencjalny ze stałymi czasowymi,  czyli czasami relaksacji odpowiednio T1 i T2:

 

Mz(t) = M0 + [Mz(0) - M0]exp(-t/T1)

M⊥(t) =  M⊥(0)exp(-t/T2)

 

Szybkość relaksacji, R:

R1 = 1/T1 [s-1]

R2 = 1/T2 [s-1]





Mechanizmy

magnetycznej relaksacji jądrowej



Stała sprzężenia dipolowego:

D12 = –(µµµµ0/4ππππ)γγγγ1γγγγ2ħ/r3

Relaksacja dipolowa

RDD = Rintra + Rinter = Rrot + Rtrans

µ0  -przenikalność magnetyczna próżni

r– odległość sprzężonych jąder



τc– czas korelacji – czas obrotu o jeden radian

Współczynnik dyfuzji rotacyjnej:D = 1/(6τc)

 J(ω)- gęstość spektralna funkcji korelacji –

prawdopodobieństwo pojawiania się fluktuacji zachodzących z częstością  ω.

Parametry opisujące kinetykę ruchu molekularnego









Relaksacja generowana przez anizotropię ekranowania (CSA)

Anizotropia ekranowania:∆σ=σ||-σ⊥

Tensor osiowo-symetryczny

(gdy ekranowanie wzdłuż dwóch osi głównych jest jednakowe):

σ||=σzz

σ⊥=σxx =σyy
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σ =

Tensor ekrenowania:

(molekularny układ współrzędnych)

Wartości główne tensora ekranowania można wyznaczyć z widm NMR w ciele stałym substancji proszkowych
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Stała sprzężenia kwadrupolowego:

χχχχi j = (eQ/h) q i j

Relaksacja kwadrupolowa
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Gradient pola elektrycznego







1.Racjonalne zaprojektowanie pomiarów widm NMR, zwłaszcza dla jąder innych niż 1H, wymaga uwzględnienia zjawisk relaksacji.

2. Problem relaksacji pojawia się we wszystkich bardziej zaawansowanych interpretacjach widm NMR.

3.Własności relaksacyjne protonów są podstawą większości technik uzyskiwania obrazów tomograficznych metodami MRI, FMRI czy 

MRS organizmów żywych.

4. Pomiary szybkości procesów relaksacyjnych umożliwiają badanie dynamiki ruchów molekuł w roztworach i ruchów 

konformacyjnych, co ma związek               z funkcjonowaniem biomolekuł w układach biologicznych.

Znaczenie magnetycznej relaksacji jądrowej
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metoda IR (ang,inversion-recovery)



I(ττττ) = A + Bexp(–R1ττττ)

 

τ  [s]
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A = 1,000 (0,004)

B = 1,983 (0,002)

R1 = 0,1226 (0,0007)



Pomiar T2
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Sekwencja spinowego echa (SE)

 

90x 180x

d2 d2 ta

I(ττττ) = I0exp(–R2ττττ), gdzieττττ= 2d2

Zogniskowanie

spinów

Częściowa utrata

spójności fazowej



Metoda Carra-Purcella-Meibooma-Gilla (CPMG)

do pomiaru szybkości relaksacji poprzecznej stosuje się metodę wielokrotnego echa spinowego

Przebieg zmian My pojedynczej linii dla 

wielokrotnego echa

[d1- 90x (-δ- 180y -δ-)m-at]n

I(ττττ) = I0exp(–R2ττττ)

ττττ= 2mδδδδ
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techo== 0,02 s

techo== 0,8 s

techo== 4 s

CPMG


