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1 Introduction

J'ai e�ectué mon stage de �n d'étude dans le cadre du Master STIC pour la santé option Bio-

informatique, Connaissances et Données au sein du LIRMM et du CHU Lapeyronie de Montpellier.
Mon stage a été encadré par quatre intervenants qui sont le Dr Christian Herlin (Praticien Hospitalo-
Universitaire/Chirurgien plasticien, CHU Lapeyronie), le Pr Guillaume Captier (Professeur d'Anato-
mie/Chirurgien plasticien pédiatrique, CHU Lapeyronie), le Dr Gérard Subsol (Chargé de recherche
CNRS dans l'équipe ICAR, LIRMM) et le Dr Benjamin Gilles (Chargé de recherche CNRS dans
l'équipe ICAR, LIRMM).

J'ai eu des contacts avec d'autres équipes qui se sont chargées des prélèvements des échantillons
(Laboratoire d'Anatomie, Faculté de Médecine de Montpellier) et de leur acquisition (Laboratoire
BioNanoNMRI et ISEM, Faculté des Sciences, Montpellier).

Le sujet d'étude est centré sur l'architecture 3D du tissu adipeux humain ou CPTSC 1. Actuel-
lement, cette structure est mal appréhendée et de nombreuses interrogations anatomiques persistent.
Son comportement mécanique est également mal connu alors qu'il y a des répercussions importantes
en pratique clinique.

Par exemple, en chirurgie plastique, une des méthodes qui est en plein essor est l'injection de tissu
adipeux. A l'heure actuelle, il n'existe aucune méthode validée de prédiction du comportement du tissu
adipeux sous-cutané lors de l'injection.

Lors de ce stage, le CPTSC a d'abord été étudié par de la µIRM car cette modalité permet d'obtenir
la meilleure résolution en contraste sur le tégument. nous avons également tester le µCT (appelé aussi
µScanner X) pour voir si on distinguait aussi l'architecture du tissu adipeux sous-cutané.

Un des objectifs de ce stage est de décomposer le tissu adipeux en sous-structures et d'étudier les
lobules graisseux et les septa pour pouvoir les visualiser, les analyser et les mesurer. Pour étudier cette
structure le plus précisément possible, il y a nécessité de déterminer un protocole d'acquisition adéquat
pour le traitement d'image.

Nous présenterons d'abord quelques détails anatomiques du CPTSC puis nous présenterons les
acquisitions. Nous détaillerons ensuite le problème de gestion de grandes images. La partie suivante
se focalisera sur les �ltres de traitements qui ont été testés sur les images puis sera suivi d'une partie
sur les segmentations d'images qui ont été réalisées. Pour �nir, nous présenterons une application à la
modélisation 3D du CPTSC.

1. Complexe Peau/Tissu Sous-Cutané.
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2 Anatomie du CPTSC

2.1 Le Complexe Peau/Tissu Sous Cutané

2.1.1 La peau

Dans la dé�nition la plus classique, la peau est composée de trois grandes couches qui sont l'épi-
derme, le derme et l'hypoderme [Denis et al., 2008].

Figure 1 � Représentation simpli�ée de la peau [1]

L'épiderme correspond à la couche la plus super�cielle de la peau. Elle mesure entre 0,05 mm et 1
mm. C'est un épithélium pavimenteux strati�é kératinisé qui est composé de plusieurs types de cellules
(kératinocytes, les mélanocytes, les cellules de Langerhans et les cellules de Merkel). On y retrouve
également un grand nombre de terminaisons nerveuses mais est dépourvu de vaisseaux sanguins et de
réseaux lymphatiques. Celui-ci peut être décomposé en plusieurs couches qui sont le stratum corneum,
le stratum lucidum, le stratum granulosum (appelé couche granuleuse), le stratum spinosum et le
stratum germinativum (appelé aussi couche basale). [Denis et al., 2008,Herlin, 2014,2]

Le derme, quant à lui, est un tissu conjonctif qui joue un rôle de soutien (donne propriétés élastiques
à la peau). Son épaisseur varie de 0,5 mm à plus de 3 mm. Le derme est décomposé en deux zones
qui sont le derme papillaire (zone super�cielle) et le derme réticulaire (zone profonde). [Denis et al.,
2008,Herlin, 2014,2]

L'hypoderme est la couche la plus profonde de la peau essentiellement composée de graisse. Cette
couche sert d'interface entre le derme et les structures internes du corps comme les muscles,os. . . Cette
couche a plusieurs fonctions qui sont les suivantes :

� protection contre les chocs physiques, variations de température.
� lien entre la peau et les structures voisines permettant le passage des vaisseaux sanguins et nerf.
� réserve énergétique.

[2, 4]
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Figure 2 � Structure de l'épiderme [2]

Figure 3 � Représentation de l'hypoderme [3]

Dans le cadre de ce stage, nous nous focaliserons sur la dé�nition proposée par les articles de [Herlin
et al., 2015,Herlin et al., 2014] qui propose de séparer la peau en deux entités di�érentes qui sont la
peau (épiderme + derme) et le tissu adipeux sous-cutané.

2.1.2 Le tissu adipeux sous-cutané

Le tissu adipeux sous-cutané selon [Herlin et al., 2014,Herlin et al., 2015] est une structure séparée
en deux couches qui sont le tissu adipeux super�ciel (= SAT : Super�cial Adipose Tissue) et le tissu
adipeux profond (= DAT :DeepAdiposeTissue). Cette division est faite par le Stratum membranosum
(= SM). Ces deux couches peuvent varier selon le sexe, la corpulence, l'âge et la zone du corps. Chez
l'homme, la couche adipeuse profonde est plus volumineuse (66 % du volume totale) que la couche
adipeuse super�cielle. [Herlin et al., 2015,Herlin et al., 2014,4]

Dans chacune de ces couches (SAT et DAT), on retrouve une structuration en plusieurs lobules
contenant une multitude d'adipocytes 2.

2. Cellule volumineuse atteignant un diamètre entre 50 et 150 micromètres. Elle est de forme arrondie mais lorsque
celle-ci est plaquée contre d'autres cellules dans un tissu, elle prend une forme polyédrique.
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Il existe aujourd'hui très peu de données sur les lobules. Ces lobules sont délimités par des cloi-
sons conjonctives (= les septums interlobulaires). Ces cloisons ou "septa" permettent le passage des
vaisseaux sanguins venant de la profondeur. [Herlin et al., 2014,4, 5]

On peut retrouver également des ligaments cutanés (=SL) qui sont perpendiculaires au CPTSC.
Ces ligaments cutanés auraient un rôle mécanique de soutient de la peau aux structures profondes
par condensation de l'entrecroisement des septa interlobulaires. Au niveau de ces ligaments, il y a
des vaisseaux sanguins qui transitent dont certains sont destinés au derme. Le réseau de septa et de
ligaments cutanés sont appelés RCP (pour la couche DAT) et RCS (pour la couche SAT). [Herlin et al.,
2014]

Le tissu adipeux sous-cutané a deux rôles qui sont le maintien de l'homéostasie énergétique (stockage
de lipides sous forme de triglycéride, processus de lipogenèse) et qu'il est un organe endocrinien.

Figure 4 � Représentation du tissu adipeux sous-cutané [Herlin et al., 2014]

2.2 Variabilité de la structure du CPTSC

Un des premiers facteurs qui peut in�uencer la structure du CPTSC est lié à sa localisation sur
le corps. L'épaisseur des di�érentes couches qui compose le CPTSC peut varier [Denis et al., 2008].
De plus, comme le montre la publication de [Nakajima et al., 2004], le SM peut être di�érent selon la
localisation de la zone observée. Selon les cas, le SM peut être divisé en deux ou être simple [Nakajima
et al., 2004]. Selon le protocole IRM établit, l'épaisseur d'une couche peut varier pour une même
observation [Denis et al., 2008]. En e�et comme le montre [Denis et al., 2008], pour deux séquences
IRM di�érentes, on obtient des épaisseurs di�érentes. Par exemple, pour le dos, son épaisseur est égal
à 5.97 mm pour la séquence Fiesta contre 6.12 mm pour le spin écho T1.

Il existe aussi des facteurs physiopathologiques qui peuvent in�uencer la structure anatomique du
CPTSC. La cellulite, par exemple, aurait un impact sur la distribution des septa en modi�ant leur
orientation [Khan et al., 2010].

L'obésité est également un facteur qui peut modi�er la structure du tissu adipeux sous-cutané
en ayant un impact sur la morphologie des lobules. Il va y avoir notamment une hyperplasie (=
multiplication des cellules graisseuses) et une hypertrophie (= augmentation du volume des cellules
graisseuses) des lobules graisseux. [Khan et al., 2010,Mirrashed et al., 2004]

L'âge d'une personne est également un facteur à prendre en considération lors de l'étude du tissu
adipeux. En e�et, tout au long de la vie d'un individu, le CPTSC va évoluer. Il existe un grand nombre
de modi�cations qui va s'opérer au sein des di�érentes couches de ce complexe. En se focalisant sur
le tissu adipeux sous-cutané seulement, on remarque que celui-ci va subir également des modi�cations
structurales. L'apparition des rides est aussi une conséquence de la modi�cation des moyens de soutient
collégénique du tissu adipeux. [6�8]
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A travers ces études, on distingue qu'il existe plusieurs termes pour décrire une même sous-structure.
Par exemple, on citera le cas du SM qui est un bon exemple. Il y a donc possibilité de trouver les termes
"Fascia" [Mirrashed et al., 2004], "Fascia super�ciel" (composé du fascia Scarpa et fascia Camper)
[Herlin et al., 2014,Khan et al., 2010,Denis et al., 2008] et le "Stratum membranosum" [Herlin et al.,
2015,Herlin et al., 2014].

Il y a aussi des ambiguïtés au niveau de certaines sous-structures comme les ligaments cutanés. Les
ligaments cutanés peuvent être considérés comme des septa ou comme une structure à part entière qui
servirait de pilier pour la mise en place des septa [Herlin et al., 2015].

2.3 Vers un modèle géométrique 3D

Suite aux problèmes énoncés précédemment, nous constatons qu'il peut y avoir une di�culté lorsque
nous essayons de décrire ce CPTSC. Ceci amène donc à la nécessité d'établir un modèle de ce complexe.
Un modèle générique a été proposé dans l'article [Herlin et al., 2014]. Ce modèle permet de modéliser
les di�érentes couches du CPTSC. Chacune de ces couches est paramétrable par l'utilisateur (gestion
de l'épaisseur). Une méthode procédurale a été mise en place pour modéliser les lobules graisseux de
manière uniforme et homogène (Voronoï 3D).

Figure 5 � Représentation du modèle géométrique du complexe Peau/Tissu Adipeux sous-cutané. A gauche
localisation de la zone modélisée sur une image IRM [Herlin et al., 2014]

2.4 Objectifs du stage

Dans le cadre de ce stage, nous devons répondre à plusieurs objectifs. Le premier objectif est de
valider le modèle proposé par l'article [Herlin et al., 2014] en véri�ant que l'organisation architecturale
d'un ensemble de lobules suivent la même organisation que celle proposée. Le second objectif, quant
à lui, est d'étudier l'architecture du tissu adipeux, en particulier les septa et les lobules graisseux de
manière à pouvoir ressortir des paramètres de mesures les décrivant. Ces paramètres pourront servir
notamment dans la modélisation des lobules sur le modèle actuelle de l'article [Herlin et al., 2014].

10



3 Acquisitions par micro-imagerie 3D du CPTSC

3.1 Techniques d'acquisitions utilisées

3.1.1 La µIRM

La µIRM est basée sur le même principe que l'IRM mais se focalise sur des échantillons plus petits
comme des petits animaux et des végétaux et utilise des champs magnétiques très élevés [11].

L'IRM est une technique d'imagerie médicale qui permet l'acquisition 2D ou 3D de l'intérieur du
corps de façon non invasive d'une personne. Cette technique suit le principe de la résonance magnétique
nucléaire (= RMN) en jouant sur des propriétés (=spin) de l'hydrogène. Cette propriété atomique
va être soumise à un champ magnétique créé par un aimant supraconducteur qui va provoquer un
alignement des moments magnétiques de spin. Suite à cela, d'autres champs magnétiques plus faible
(=radiofréquence) vont être activés ce qui va modi�er légèrement l'alignement. L'atome va revenir à
son état d'équilibre et va produire un signal qu'il restera juste à capter et à analyser. [9, 10]

La µIRM a l'avantage d'o�rir une bonne résolution pouvant aller jusqu'à 25 µm. Il permet aussi
d'obtenir un bon contraste pour les tissus mous plein d'eau. [12]

Dans le cadre de ce stage, les acquisitions ont été e�ectuées au laboratoire bioNanoNMRI (Université
de Montpellier) qui possède une µIRM Agilent Varian équipé d'un aimant supraconducteur large trou
MAGNEX horizontal de 9.4 tesla [11]

3.1.2 La µCT

La µCT est un Scanner miniaturisé. Elle va permettre d'acquérir des images à des résolutions de
quelques µm. Cette technique tout comme l'IRM permet de visionner des organismes de manière non
destructive. Notons tout de même qu'il est impossible avec cette technique de faire de l'in-vivo pour
les êtres humains. [11, 13]

Figure 6 � µCT localisée à l'ISEM, Faculté des Sciences de l'université de Montpellier [13]

Le principe du Scanner appelé aussi tomodensitométrie est d'exploiter les propriétés des rayons
X lorsqu'ils traversent un objet. En e�et, lors du passage d'un rayon X dans un objet, celui-ci va le
laisser plus ou moins passer. En mesurant cette atténuation, on va pouvoir reconstruire une image. Le
scanner X permet de visionner les structures denses comme l'os. [10]
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Figure 7 � Schéma du principe de fonctionnement du Scanner [10]

3.2 État de l'art sur les procédures d'acquisition

3.2.1 L'IRM/µIRM

A partir de l'analyse d'articles, on a pu ressortir pour certains leur protocole d'acquisition de l'IRM.
L'acquisition se fait le plus souvent in-vivo sur de l'IRM 1.5 T/3 T [Mirrashed et al., 2004,Querleux,

2014,Denis et al., 2008,Barral et al., 2010,Querleux et al., 2002] . On remarque aussi qu'ils n'utilisent
pas le même protocole pour observer le CPTSC.

De manière générale, chacune de ces études fait appel à un groupe de sujets incluant des personnes
saines ayant une tranche âge assez similaire avoisinant un âge moyen de 30-35 ans [Mirrashed et al.,
2004, Denis et al., 2008, Querleux et al., 2002]. Les acquisitions IRM sont fait en général in-vivo ce
qui implique une immobilisation de la partie étudiée et l'utilisation d'une antenne comme le montre
l'article de [Denis et al., 2008]. Cette immobilisation permet d'éviter les problèmes d'artefacts dus
aux mouvements. Dans certains cas on peut voir l'utilisation de d'autres procédés complémentaires à
l'IRM comme l'utilisation d'un RMS (=Résonance Magnétique spectroscopie) qui permet de donner
la structure chimique d'un élément comme un lobule [Querleux et al., 2002].

Il existe cependant très peu d'articles qui se focalisent sur le tissu adipeux sous-cutané en particulier
mais plutôt sur la globalité du CPTSC [Denis et al., 2008] ou sur des pathologies précises comme la
cellulite et l'obésité [Khan et al., 2010,Mirrashed et al., 2004]. De plus, techniquement, ces études [Khan
et al., 2010,Mirrashed et al., 2004,Querleux, 2014,Denis et al., 2008,Barral et al., 2010,Querleux et al.,
2002,Nakajima et al., 2004] sont plus basées sur de l'IRM classique. Ceci s'explique par le fait qu'ils
travaillent in-vivo.

Toutes ces études analysées montrent que malgré la méthode utilisée, elles permettent toutes d'ob-
server notre structure d'intérêt avec plus ou moins de précision. Ceci montre qu'il y a une réelle
importance de choisir le protocole le plus adapté à la segmentation des lobules graisseux.

A partir de ces articles analysés, Nous avons fait un tableau synthétique réunissant les paramètres
d'acquisition (voir Figure 8).
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Figure 8 � Tableau récapitulatif des paramètres d'acquisition IRM

3.2.2 Le Scanner/µCT

Dans les travaux existants, le scanner X est le plus souvent utilisé sur des échantillons in-vivo dans
le but d'étudier globalement la répartition de tissu adipeux. Ainsi beaucoup de recherches essaient de
segmenter le tissu adipeux viscéral et le tissu adipeux sous-cutané pour les comparer. Les auteurs de
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ces articles s'intéressent en général à la région de l'abdomen [Marchadier et al., 2011, Chung et al.,
2009,Judex et al., 2010].

Les études sont focalisées généralement sur des problèmes physiopathologiques comme l'obésité et
le diabète ou sur des maladies telle que le cancer pour étudier des facteurs de risques. La plupart des
recherches cliniques sont basées sur du scanner X classique allant à une résolution de 1 mm environs.

Il existe cependant quelques études en µCT qui étudient, comme le scanner X, la répartition globale
du tissu adipeux. Ces études ne ciblent pas en priorité l'architecture lobulaire du tissu adipeux sous-
cutané mais se basent plus sur les problèmes rencontrés en scanner. En e�et, la résolution utilisée dans
l'article [Judex et al., 2010] est de l'ordre de 80 µm contre 18 µm pour notre étude (cf partie 3.3.3).

Dans ces articles [Marchadier et al., 2011,Chung et al., 2009,Judex et al., 2010], nous remarquons
qu'il peut y avoir des ambiguïtés au niveau de certains termes. En e�et, il y a l'utilisation du terme
SAT qui correspond au tissu adipeux sous-cutané au lieu du tissu adipeux super�ciel présenté dans
l'article [Herlin et al., 2014].

3.3 Description des acquisitions e�ectuées

Comme expliqué ci-dessus, la plupart des études en imagerie sont portées sur du tissu vivant [Khan
et al., 2010, Mirrashed et al., 2004, Querleux, 2014, Denis et al., 2008, Barral et al., 2010, Querleux
et al., 2002, Nakajima et al., 2004, Marchadier et al., 2011, Chung et al., 2009, Judex et al., 2010].
Dans notre cas, nous étudions du tissu adipeux ex-vivo avec de la micro-imagerie. Il peut y avoir
quelques di�érences lors de la visualisation car le CPTSC subit une dégradation naturelle (dessiccation,
déstructuration des moyens d'union conjonctifs...). Cette dégradation peut être également accentuée
par des produits de contraste.

3.3.1 Image 1 : µIRM de l'échantillon 1

Le premier échantillon a été prélevé sur un cadavre frais non préparé au niveau du genou droit par
le laboratoire d'anatomie de la faculté de médecine de Montpellier (voir �gure 9). Avant de passer à la
µIRM du laboratoire bioNanoNMRI, l'échantillon a été passé dans des produits de conservation et de
contraste (voir annexe 1 pour plus de détails). L'acquisition a duré une quinzaine d'heures. L'image
3D a été obtenue par une séquence écho de gradient réalisée avec une antenne RF43.

Figure 9 � Localisation du premier échantillon prélevé

14



Figure 10 � Mise en condition de l'échantillon 1 dans la µIRM

L'image 3D obtenue (512 coupes) est codée sur du 16 bits avec une dimension de 512x1024 pixels
pour une taille de voxel isotrope de 0.0586 mm (voir �gure 11). Cette image 3D a été fournit au format
DICOM 3.

Figure 11 � Visualisation en mode MPR4 de l'image 1 sur Fiji/ImageJ

3. Le format DICOM (Digital Imaging and Communications in medicine) est une norme utilisée dans le monde
médicale permettant le stockage des images et les informations d'acquisition d'un patient [14].

4. MultiPlanar Reconstruction
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Figure 12 � Visualisation volumique de l'image 1 sur Fiji/ImageJ

Figure 13 � Visualisation des problèmes liés à l'image de l'échantillon 1. (a) Artefacts, (b) Problème inhomo-
généité.

Cette première acquisition o�re un bon aperçu du tissu adipeux sous-cutané. En e�et, on arrive à
voir les lobules ainsi que les septa dans les coupes qui apparaissent sous la forme de traits en blanc
(voir �gure 11). Une visualisation volumique permet de faire ressortir l'architecture lobulaires (voir
�gure 12).

Nous avons remarqué cependant que cette image présentait des artefacts qui apparaissent en noir
(Voir �gure 13, (a)) au niveau des septa comme une "ombre". Nous remarquons également que cette
image a des problèmes d'inhomogénéité, c'est à dire que les intensités d'un même région ne sont pas
homogène (voir �gure 13, (b)).

3.3.2 Image 2 : µIRM de l'échantillon 2

Durant le stage, une réunion a eu lieu avec le laboratoire bioNanoNMRI pour discuter d'une nouvelle
stratégie pour améliorer les résultats obtenus. Le but étant d'améliorer la qualité de la visualisation
du tissu adipeux sous-cutané et d'éliminer les artefacts provoqués par un décalage chimique. Il a été
décidé en particulier de ne pas utiliser de produits de contraste et de travailler sur un échantillon plus
"frais".

Le deuxième échantillon a été prélevé au niveau du genou gauche par le même laboratoire que le
premier échantillon. Cet échantillon a suivi le même traitement que le premier échantillon sans les
produits de contraste.
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Quatre acquisitions ont été réalisées �n juin avec des protocoles di�érents. Deux acquisitions ont
été réalisées avec un écho de gradient (avec ou sans fatSat 4) et deux autres avec un spin écho (avec ou
sans fatSat). Les acquisitions ont duré 3h42 pour les écho de gradient et 1h46 pour les spin écho. Les
détails de ces acquisitions sont dans les annexes 2 et 3. Nous avons décidé de travailler sur l'acquisition
écho de gradient sans fatSat qui semblent être la mieux visuellement.

L'image 3D obtenue est au format DICOM. Elle est codée sur du 16 bits avec une dimension de
512 coupes de 512x1024 pixels et avec une taille de voxel de 0.0586 mm.

Cette image a une meilleure qualité que l'image du premier échantillon. En e�et, le décalage chi-
mique a été supprimé et les septa sont plus visible (en noir sur �gure 14). Cependant, nous avons
toujours un problème d'inhomogénéité (�gure 16). A partir du DICOM, on a pu ressortir une visuali-
sation volumique de l'architecture lobulaire (Voir �gure 15).

Figure 14 � Visualisation en mode MPR de l'image 2 sur Fiji/ImageJ

Figure 15 � Visualisation volumique de l'image 2 sur Fiji/ImageJ

4. Saturation de la graisse
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Figure 16 � Visualisation du problème d'inhomogénéité de l'image 2

3.3.3 Image 3 : µCT de l'échantillon 2

Nous avons également tester une acquisition du CPTSC à la µCT dans le but de voir si nous
pouvions obtenir quelque chose d'intéressant. Cette acquisition a été réalisée au mois d'août à l'ISEM
par Renaud LEBRUN [15].

L'acquisition µCT a été faite sur l'échantillon 2. Au niveau du temps d'acquisition, nous remarquons
que les acquisitions µCT prennent beaucoup moins de temps que celles faites en µIRM. En e�et, elle
a duré seulement 45 mn.

Nous avons récupéré une image au format RAW 5 ayant une résolution de 18 µm. Cette image 3D
est codée sur du 16 bits et est composée de 1693 coupes de 1325x1119 pixels.

Même si le scanner X n'est pas idéal pour les tissus mous, nous arrivons à distinguer les septa et
les lobules. Les septa apparaissent en blanc (voir �gure 11). Tout comme les autres échantillons une
visualisation volumique a été faite (Voir �gure 12). Nous remarquons aussi que cette image présente
quelques artefacts circulaires dûs au processus de reconstruction tomographique (voir �gure 19).

Figure 17 � Visualisation en mode MPR de l'image 3 sur Fiji/ImageJ

5. C'est un format de �chier non standard pour les images numériques. En générale ceci provient d'appareils comme
les appareils photo numériques ou les scanners [16].
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Figure 18 � Visualisation volumique de l'image 3 sur Fiji/ImageJ

Figure 19 � Visualisation d'artefacts de scanner X
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4 Gestion des grandes images

4.1 Présentation du problème

Toutes les images 3D obtenues ont une taille importante surtout pour celle de la µCT (5 Go). Il
n'est donc pas possible de pouvoir travailler sur une grande image 3D directement. En e�et, lors de
l'ouverture de l'image 3 µCT, l'ordinateur est presque saturé (ordinateur sous linux et disposant de
8 Go de RAM) ce qui ne permet pas de travailler correctement dessus avec un logiciel de traitement
d'images comme ImageJ.

4.2 Proposition d'une méthode via un plugin ImageJ

Le problème ici, est que nous pouvons pas travailler sur l'image originale directement. Nous pouvons
bien sûr travailler sur des échantillons sous-échantillonnés mais nous perdons en résolution.

Nous pouvons cependant travailler sur des portions d'une image 3D à pleine résolution mais il y a
une réelle di�culté à dé�nir une portion de celle-ci car nous avons besoin de charger l'image dans sa
totalité pour pouvoir le faire. Or, dans certains cas il est impossible de charger l'image entièrement.
Nous avons donc proposé une solution via un plugin ImageJ pour contourner ce problème. L'objectif
étant de passer par une image sous-échantillonnée pour pouvoir obtenir une portion de celle-ci à pleine
résolution.

L'algorithme qui a été suivi est le suivant :

1. On sous-échantillonne notre image 3D. Dans cette étape, l'utilisateur choisit la taille en z en
jouant sur l'incrémentation c'est à dire le nombre d'images qu'on saute avant d'en prendre une.
L'échelle de l'image est adaptée par rapport à ce paramètre. A la �n de ce processus, il y a enre-
gistrement des di�érents paramètres de sous-échantillonnage et de l'image sous-échantillonnée
(voir �gure 20, N.1).

2. Création des di�érents plans MPR. A ce stade, on se retrouve avec trois fenêtres dont chacune
représente un plan (Plans XY, YZ et XZ) (voir �gure 20, N.2).

3. Ouverture d'une boîte de dialogue permettant de sélectionner une zone à couper. La mise à jour
de la sélection sur les 3 fenêtres se fait automatiquement (voir �gure 20, N.3).

4. Ouverture partielle de l'image originale (on charge l'image par paquets de 200 coupes) + dé-
coupage de chaque paquet en ré-adaptant les paramètres de sélection à la bonne échelle +
enregistrement de chaque paquet (voir �gure 20, N.4).

5. Rassemblement des di�érents paquets générés. L'image �nale est enregistrée et prête à être
utilisée (voir �gure 20, N.5).

Nous rappelons qu'ImageJ est un logiciel qui permet le développement de plugin en Java ou de
macro. La macro étant limité dans les actions, j'ai décidé de passer par du développement de Plugin
qui est plus souple lorsque nous voulons obtenir des actions particulières. Le plugin ImageJ ci-dessus
a été codé sur Eclipse 6. Avant de pouvoir coder sous éclipse des plugins ImageJ, il faut au préalable
importer dans son projet un package de ImageJ (Package ij-xxx.jar, xxx est la version de ImageJ).
Ce package est trouvable directement dans un des dossiers de ImageJ (Dossier "jars"). Les détails des
fonctions de ce package sont disponible sur internet [17] ainsi que des exemples de plugins [18].

6. Environnement de développement pour JAVA
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Figure 20 � Schéma du déroulement du Plugin ImageJ

4.3 Application à l'échantillon 3

Lorsque nous chargeons l'image 3 µCT sur ImageJ, celle-ci sature pratiquement la RAM de l'ordi-
nateur. Comme nous voulons étudier un lobule, nous allons appliquer ce plugin sur l'image 3. A partir
de ce plugin, nous avons obtenus une sous-image 3D à pleine résolution (voir �gure 21).

Figure 21 � Visualisation en mode MPR de la sous-image obtenue
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A partir de cette sous-image, nous avons utilisé une méthode semi-automatique sur ImageJ pour
pouvoir extraire un lobule. Cette méthode permet d'extraire un nuage de points que l'utilisateur
a sélectionné puis de le reconstituer sous la forme d'un objet sur MeshLab 7. Cette méthode sera
expliquée avec plus de précision dans la partie 6.2.2.b. Le temps de manipulation est de l'ordre de
quelques minutes.

Ce premier test permet de dire que le plugin ImageJ a bien fonctionné ce qui nous a permis de
pouvoir segmenter un lobule sur la µCT de l'échantillon 2. Cependant, dans ce cas-ci, l'image pouvait
être chargée entièrement (RAM presque saturée). Nous avons donc décidé de le tester sur une image
plus grande qui est impossible de chargé sur ce même ordinateur. Ce second test permettra de valider
la méthode présentée ci-dessus. Ceci sera présenté dans la partie suivante.

4.4 Application à un micro-CT de foetus

4.4.1 Présentation de l'image

Pour tester le plugin ImageJ sur une image très grande qui est impossible d'ouvrir sur un ordinateur
standard, il m'a été proposé de faire une segmentation sur une image µCT d'un f÷tus. Cette image
3D est composée de 2745 coupes de dimension 1660x1264. Elle est codée sur du 16 bits et a une taille
de voxel de 0.03556 mm.

4.4.2 Application à la segmentation

Le but de cette partie est d'utiliser notre plugin de manière à pouvoir segmenter la partie osseuse et
le réseau vasculaire de di�érentes parties d'un f÷tus (Colonne vertébrale, main, c÷ur et mandibule 8).
Un plugin ImageJ a été élaboré pour automatiser au maximum la procédure que j'ai e�ectué.

Certaines études proposent quelques solutions de segmentation de certaines parties du corps comme
l'os et le réseau vasculaire [Wan et al., 2002,Guldberg et al., 2004]. L'article [Wan et al., 2002] propose
une méthode automatique pour segmenter le réseau vasculaire du c÷ur d'un rat. [Guldberg et al., 2004]
ont proposé dans leur étude de s'intéresser au développement et à la croissance du squelette chez des
petits organismes comme le rat. Pour cela, ils ont segmentés les os par seuillage. Ces deux études ont
été faites sur l'échelle de l'organisme ce nous pourrons pas faire ici. Ce qu'il faut préciser aussi est que
ces études n'ont pas testé les techniques de segmentation sur un f÷tus humain. Il existe cependant une
étude [Captier et al., 2011] qui étudie le f÷tus humain mais les images utilisées dans la segmentation
sont sous-échantillonnées.

L'algorithme proposé pour la segmentation de l'os et du réseau vasculaire du f÷tus suit le plan
suivant :

1. Application d'un �ltre médian pour améliorer le contraste.

2. Segmentation du réseau vasculaire par seuillage.

3. Dilatation 3D 9 pour récupérer le volume partiel manquant du réseau vasculaire.

4. Masquage sur l'image originale du réseau vasculaire (en blanc, une seule intensité).

5. Seuillage de l'os.

6. Érosion 10 pour séparer l'os des autres parties seuillées.

7. Recherche des di�érentes régions de voxels appartenant à l'os .

8. Dilatation pour compenser l'érosion qui a été fait précédemment (autant d'érosion que de dila-
tation).

7. C'est un logiciel open source multi-plateforme travaillant sur le maillage d'un objet 3D) [27]
8. situé au niveau de la mâchoire
9. On étend une région de pixels
10. Contraire de dilatation
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4.4.3 Résultats et Discussion

Figure 22 � Résultat sur ImageJ de la segmentation obtenue sur un morceau de la colonne vertébrale du foetus

Figure 23 � Résultat sur ImageJ de la segmentation obtenue sur une main du f÷tus

Nous obtenons des bons résultats de segmentation de l'os et du réseau vasculaire (�gures 22 et
23 pour avoir quelques exemples de résultats). Ces résultats permettent de montrer l'utilité du plugin
ImageJ que nous avons proposé pour répondre au problème de gestion de grandes images. De plus, nous
pouvons en conclure que ce plugin fonctionne même dans le cas où l'image est impossible de chargée
et qu'il est donc possible de travailler sur des grands échantillons avec des ordinateurs standards.
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5 Étude de �ltres de pré-traitement

5.1 Présentation des �ltres

Un �ltre a pour objectif d'agir sur certains paramètres de l'image dans le but de l'améliorer. D'un
point de vue mathématique, un �ltre est une matrice de convolution. Cette matrice est la résultante
de la modi�cation d'une image. Pour faire une modi�cation, celle-ci va utiliser une première matrice
qui correspond à l'image et une seconde matrice appelée "noyau" (voir �gure 24). Le logiciel Gimp
par exemple se base sur des matrices de convolution 2D de tailles 3x3 et 5x5. Un �ltre est déterminé
mathématiquement. [21,22]

Figure 24 � Exemple d'application d'une matrice de convolution sur un pixel d'une image

Les �ltres peuvent être classés en deux grandes familles qui sont les �ltres qui font du lissage 11 et
ceux qui font ressortir les contours.

5.1.1 Filtres faisant du lissage

La première famille correspond aux �ltres faisant du lissage. L'objectif de ces �ltres est de diminuer
le bruit 12 d'une image. Les principaux seront présentés ci-dessous :

� Filtre moyenne : Un pixel est remplacé par la moyenne de lui-même et de ses voisins. C'est
un �ltre de convolution "passe-bas" 13 [19, 20,22].

� Filtre gaussien : Le principe de ce �ltre est de corriger le bruit dans les parties homogènes
d'une image. C'est un �ltre isotope 14 qui a un e�et assez similaire au �ltre moyenne. Il calcule
la moyenne pondérée des valeurs dans le voisinage avec un poids plus fort au centre du voisinage
et faible en périphérie [19,20,22].

� Filtre conservatif : Il conserve seulement les valeurs de pixels situé dans un intervalle. Si
l'intensité d'un pixel n'est pas dans l'intervalle voulue, son intensité va prendre la valeur de la
borne inférieur ou supérieur [19,20,22].

11. Lissage des zones unies et conservation des zones détaillées.
12. Le bruit est le résultat d'un problème vu sur une image (=parasite). Il existe plusieurs facteurs qui peuvent créer

du bruit.
13. Agit sur les basses fréquences en adoucissant les détails et en réduisant le bruit granuleux
14. Propriété de leur noyau de convolution identique dans toutes les directions
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� Filtre médian : C'est une amélioration du �ltre conservatif. Il remplace un pixel par la médiane
de ses voisins. C'est un �ltre isotrope qui demande plus de ressources pour être mis en place
[19,20,22].

5.1.2 Filtres ressortant les contours

Les �ltres présentés ici vont accentuer les contours et les bruits d'une image. Ce sont des �ltres
"rehausseur de contours" et "passe haut" 15. Il en existe plusieurs dont certains seront expliqués ici :

� Filtre Laplace : Il met en valeur les détails qui ont une variation rapide de luminosité. Il est
bien pour rendre visible les contours d'un objet et pour la reconnaissance de formes. C'est un
�ltre isotrope. [19,20,22]

� Filtre gradient : C'est un �ltre anisotrope 16. Il permet de visualiser les variations d'un phé-
nomène en étudiant la norme du gradient des pixels. Cela permet de donner un e�et de relief
qui permet de visualiser de faibles variations de luminosité. [19,20,22]

� Sharpening : Accentue le contraste d'une image. Son principe consiste a assombrir les pixels
foncés et d'éclaircir ceux qui sont clairs. Il y a donc renforcement des contours, des détails et
du bruit. Les zones uniformes sont inchangées. [19,20,22]

� Accentuation par di�érences : On calcule la di�érence entre le niveau du pixel initial et
celui de ses voisins. Les pixels clairs seront éclaircis(di�érence positif) et les pixels sombres
seront assombris (di�érence négative). [19, 20,22]

� Accentuation par max/min : Ramener le niveau du pixel au minimum de ses voisins pour
les pixels sombres ou au maximum de ses voisins pour les pixels clairs. [19, 20,22]

Il existe aussi d'autres �ltres montrant les contours comme Sobel, Prewitt, Kirsch, Roberts et
Huertas-Medioni. Certains de ces �ltres utilisent plusieurs noyaux de convolution. [22]

5.2 Comparaison des résultats

Beaucoup de �ltres ont été testés à travers ce stage à partir de plusieurs logiciels. Dans le cadre de
ce rapport, nous donnerons seulement quelques résultats intéressants.

Figure 25 � Exemple de la fonction Min sur ImageJ sur l'image 1. La fonction Min agit sur les valeurs des
intensités inférieur à une limite en ramenant leur valeur à celle de la limite [23]

15. contraire de passe bas. agit sur hautes fréquences comme les détails. Il améliore le contraste.
16. Contraire de isotrope
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Figure 26 � Exemple d'application de �ltres sur une partie de l'image 1

Figure 27 � Exemple d'application d'une matrice de convolution sur ImageJ sur l'image 2. (a) image originale,
(b-c) après application d'une matrice de convolution.
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A partir des résultats obtenus (voir �gure 26), nous avons remarqué que la plupart des �ltres de
lissage font disparaître les septa assez rapidement. Au niveau des �ltres rehausseur de contours, nous
constatons qu'ils font ressortir aussi les problèmes d'artefacts (décalage chimique sur l'image 1).

De plus, en regardant de plus près, tous les septa ne sont pas visibles. Pour les fonctions de type
Min (voir �gure 25), nous remarquons qu'ils peuvent apporter une amélioration de l'image. En e�et,
à partir de ce �ltre, j'ai réussi à éliminer partiellement les problèmes d'inhomogénéités sur l'image 1
ce qui permet de pouvoir faire un seuillage. Le problème de ce type de fonction est qu'il y a une perte
des petits septa.

Certains logiciels comme Gimp et ImageJ permettent aussi d'appliquer directement des matrices
de convolution sur une image. Il su�t pour cela de trouver les matrices à appliquer. Sur la �gure 27,
j'ai mis un exemple de ce qu'on peut obtenir sur l'échantillon 2 sur ImageJ.

Pour améliorer nos résultats, nous pouvons également combiner plusieurs �ltres sur une même
image.

Ce qui peut être également intéressant de faire est de combiner plusieurs �ltres.
Lors de l'utilisation d'un �ltre, il ne faut pas oublier qu'il existe des �ltres agissant sur des images

2D ou 3D. Par exemple, si nous appliquons un �ltre 2D sur une coupe noire et une coupe blanche alors
ces coupes seront inchangées mais si nous appliquons à la place un �ltre 3D alors nous obtiendrons
deux coupes grises.

En conclusion, les �ltres les plus intéressants restent les �ltres rehausseur de contours. En e�et, vu
qu'il y a des problèmes d'inhomogénéité aux niveaux des échantillons, il serait préférable de trouver
une manière de ressortir plus les septa pour faire notre segmentation manuelle ou (semi-)automatique.
Les �ltres de lissage en général font perdre très rapidement la délimitation des septa surtout ceux
qui sont très peu visible. Les fonctions de type "Min" peuvent être aussi utiles dans le cadre d'un
pré-traitement pour éliminer certains artefacts (voir �gure 26).
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6 Méthodes de segmentation du CPTSC

6.1 Segmentation manuelle

Pour pouvoir mettre en place des méthodes de segmentation (semi-)automatique, nous sommes
passés dans un premier temps par de la segmentation manuelle. Celle-ci servira notamment de "vérité
terrain" pour nos lobules et nous permettra de valider les méthodes (semi-)automatiques.

Plusieurs segmentations manuelles ont été réalisées à partir des images 3D µIRM correspondant
aux échantillons 1 et 2. Nous avons également testé à travers ces segmentations plusieurs logiciels qui
sont Myrian (logiciel commercial), ImageJ et ItkSnap (logiciels domaine public).

6.1.1 Image 1 : µIRM de l'échantillon 1

La segmentation de l'image 1 a été réalisée sur ImageJ et sur Myrian. Dans l'image 1, nous avons
segmenté, à partir de Myrian, les septa du tissu adipeux sous-cutané (voir �gure 28) puis quelques
lobules graisseux (voir �gure 29). Nous avons également segmenté un lobule sur ImageJ (voir 30).

Figure 28 � Visualisation volumique de la segmentation manuelle des septa de l'image 1 sur Myrian

Figure 29 � Visualisation volumique de la segmentation manuelle de quelques lobules de l'image 1 sur Myrian
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Figure 30 � Visualisation volumique de la segmentation manuelle d'un lobule de l'image 1 sur ImageJ

A partir de cette image 3D, nous avons constaté qu'il est très di�cile d'obtenir des lobules graisseux
car les septa ne sont pas visibles ou peu contrastés. La �gure 30 est un bon exemple pour montrer
cette di�culté. En e�et, le lobule obtenu sur ImageJ est aplati alors qu'il devrait être globulaire. Ceci
montre que nous ne pouvons pas suivre le lobule sur toutes les coupes de l'image et que nous avons
sans doute raté une frontière lors de cette segmentation. De plus, le lobule de la �gure 30 pourrait
correspondre en réalité à plusieurs lobules.

Le décalage chimique présent dans l'image 3D de l'échantillon 1 apporte quelques ambiguïtés.
Dans certaines régions où les septa ne sont pas visibles, nous avons observé la présence de traits noirs
qui sont dûs à ce décalage chimique. Nous nous sommes basés sur certaines délimitations de celui-
ci. Cependant, nous ne pouvons pas distinguer les fausses frontières créées par l'artefact de décalage
chimique des septa.

Malgré cette incertitude, nous pouvons nous faire une idée de l'architecture du tissu adipeux même
si celle-ci ne paraît pas complète (voir �gure 28). Comme nous pouvons l'observer sur cette �gure, nous
arrivons à voir les emplacements de quelques lobules. Ces emplacements permettent de nous donner
une idée sur la forme des lobules. Nous remarquons également que les architectures lobulaires du SAT
et du DAT sont di�érentes. En e�et, les lobules du DAT paraissent plus allongés que ceux du SAT.

6.1.2 Image 2 : µIRM de l'échantillon 2

Ceci amène donc aux segmentations qui ont été réalisées sur l'image 3D µIRM du deuxième échan-
tillon. Cette segmentation a été testée sur Myrian, ImageJ et ItkSnap. Nous avons tout d'abord seg-
menté plusieurs lobules sur Myrian puis nous avons calculé leur diamètre sur les 3 plans. Des résultats
sont présentés ci-dessous (Figures 31, 32 et 34).

Figure 31 � Visualisation volumique de la segmentation manuelle de quelques lobules de l'image 2 sur Myrian
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Figure 32 � Segmentation manuelle d'un lobule de l'image 2 sur Myrian

Tout d'abord, nous constatons que les lobules segmentés de l'image 2 (�gure 31) sont plus petits
en terme de volume que ceux de l'image 1 (�gure 29). Ce qui con�rme que la plupart des lobules ci-
dessus ne sont pas conforme. Pour les lobules supérieurs à 10 mm3 de la �gure ??, il s'agit de plusieurs
lobules. Cette di�érence de volume entre les lobules de l'image 1 et 2 peut s'expliquer par le faite
que nous voyons mieux les septa sur l'image 2. Cependant il est encore di�cile de pouvoir segmenter
manuellement les lobules avec précision. Les septa ne sont pas visibles partout. Leurs paramètres sont
notés à la �gure 33.

Figure 33 � Paramètres recueillis à partir des lobules segmentés

A partir de ce tableau, nous remarquons que les lobules ont des tailles variables. Les lobules ont un
volume de l'ordre de quelques mm3. Cependant, la plupart des valeurs de diamètre de chaque lobule
évolue de la même manière ce qui sous-entend que les lobules ont une forme homogène.

Nous avons également segmenté un ensemble de lobules contigus sur Myrian (voir �gure 34). Cette
segmentation n'est pas parfaite car ces lobules ne sont pas correctement limités sur les trois plans. En
observant de plus près certains lobules, nous remarquons que certains correspondent à plusieurs lobules
lorsqu'ils sont observés sur un des plans.
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Figure 34 � Visualisation volumique d'un ensemble de lobules contigus sur Myrian

Nous pouvons en conclure que l'image 3D µIRM de l'échantillon 2 a une meilleure qualité que celle
de l'échantillon 1 pour la segmentation des lobules graisseux. Cependant celle-ci ne permet pas encore
de pouvoir segmenter correctement les lobules graisseux.

Ces di�érentes segmentations nous ont permis de pouvoir faire un bilan sur les avantages et les
inconvénients de chaque logiciel utilisé pour la segmentation manuelle (voir annexes 4 et 5).

6.2 Segmentation (semi-)automatique

La segmentation manuelle en général reste une méthode plutôt lente pour son utilisateur. Pour le
cas des lobules graisseux, il y a une di�culté à délimiter tous les septa. Nous avons donc testé di�é-
rentes méthodes de segmentations (semi-)automatiques. Le but étant d'extraire des lobules graisseux
rapidement et de manière reproductible, c'est à dire qu'ils font appels le moins possible à l'utilisateur.

6.2.1 Généralités sur les méthodes de segmentation

Nous allons faire un petit rappel sur les méthodes de segmentations. La segmentation correspond
à la division d'une image en plusieurs entités.

Il existe deux grandes familles de méthodes de traitement d'images pour la segmentation 2D ou
3D.

La première famille rassemble les méthodes de segmentation dites de "région". Ces techniques vont
donc se focaliser sur les di�érentes régions (ensemble d'intensités) qui permet de dé�nir à quelle région
appartient un voxel. Ces techniques de segmentations fonctionnent bien dans le cas où on veut étudier
une région d'intensité homogène.

La deuxième famille correspond aux techniques de segmentation dites de "frontière". Contrairement
à la première catégorie, celles-ci vont s'intéresser à délimiter les limites des zones. Ces méthodes sont
plutôt fondées sur les discontinuités d'intensité ou de signal de l'image et peuvent donc délimiter des
régions qui ont une intensité comparable.

6.2.2 Méthodes automatiques testées pour la segmentation de lobules

6.2.2.a Levelset

Dans un premier temps, nous avons recherché et testé les méthodes proposées par des logiciels
comme ImageJ et ItkSnap. Une des méthodes qui a été testée est le LevelSet qui est une méthode
se basant sur les frontières. Cette méthode a pour principe de faire croître une région dé�nie par
l'utilisateur jusqu'à que celle-ci vienne se plaquer sur les contours. L'évolution de la croissance de la
région est contrôlée par des méthodes mathématiques jouant sur les propriétés de l'image. Ainsi, plus
celle-ci va s'approcher des contours moins vite elle se développera. Dans le cas de nos images 3D, c'est
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une méthode qui peut donner de bons résultats car les images 1 et 2 ne sont pas homogènes. Des
résultats sont présentés ci-dessous.

Figure 35 � Levelset de ItkSnap e�ectué sur un lobule de l'acquisition de l'échantillon 1

Figure 36 � Levelset de ImageJ e�ectué sur un lobule de l'acquisition de l'échantillon 1
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Figure 37 � Levelset de ItkSnap e�ectué sur un lobule de l'acquisition µIRM de l'échantillon 2

Pour pouvoir observer des résultats rapidement sur ImageJ, nous avons été obligés de travailler sur
une portion réduite de l'image. Sur la �gure 36, nous remarquons que certains septa n'ont pas été pris
en compte par cette méthode à cause de leur manque de visibilité. De plus, nous constatons que le
décalage chimique est considéré comme une limite.

Le levelSet proposé par ItkSnap donne de bien meilleurs résultats que ceux de ImageJ (�gure 35
et 37). Cette di�érence peut être expliquée par le fait que cette méthode est contrôlée par l'utilisateur
durant l'exécution. Les di�érents paramètres peuvent être contrôlée en temps réel et être mis en pause
ou en arrêt à n'importe quel instant. Pour notre cas, les segmentations e�ectuées ne sont pas parfaites
car il y a des septa qui sont peu contrastés ce qui provoque assez rapidement un débordement de la
région (= dépasse les contours).

6.2.2.b Enveloppe convexe

Nous avons développé une méthode de segmentation semi-automatique d'un lobule. Elle se fonde
sur un plugin ImageJ que nous avons programmé suivi d'une fonction proposée par Meshlab. L'objectif
de cette méthode est d'extraire dans un premier temps un nuage de points qui correspond au limites
d'un lobule graisseux.

L'algorithme du plugin suit ces di�érentes étapes :

1. Chargement de l'interface. Celle-ci va être rattachée à notre image. Plusieurs fonctions sont
disponibles sous la forme de boutons. Les boutons "+" et "-" correspondent à l'ajout et la
suppression d'un point. Le bouton "tout supprimer" permet de supprimer tous les points qui
ont été sélectionnés par l'utilisateur. Et le bouton "terminer" permet d'exporter la sélection
dans un �chier .obj.

2. Sélection des points par l'utilisateur (�gure 38, N.1).

3. Conversion de la sélection de points en .obj (�gure 38, N.2).

Après obtention du �chier au format .obj 17, nous allons extraire l'enveloppe convexe de l'ensemble
de points avec le logiciel MeshLab (�gure 38, N.3).

17. Le format OBJ appelé aussi WaveFront dans certains logiciels est une format contenant des informations d'un
objet 3D [24]
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Par dé�nition, l'enveloppe convexe d'un ensemble de points est la frontière du plus petit domaine
convexe contenant ces points. Schématiquement dans un espace 3D, cela correspond à un ballon qui se
dégon�e jusqu'à être en contact avec tous les points qui sont à la surface de l'enveloppe convexe [25].

Sur Meshlab, une fonction est disponible pour faire des enveloppes convexes (Filters -> Remeshing,
Simpli�cation and Reconstruction -> convex hull).

Figure 38 � Principe de la méthode semi-automatique employant des enveloppes convexes

L'avantage de cette méthode est qu'elle permet d'extraire en quelques minutes des lobules provenant
d'une image 3D quelconque. Il faut compter en moyenne une trentaine de points pour obtenir un résultat
intéressant. Un résultat est présenté ci-dessous (voir �gure 39).

Figure 39 � Segmentation de lobules à partir des images 3D étudiées. Les lobules proviennent chacun d'une
image 3D appartenant aux échantillons 1 (a) , 2 (b) et 3 (c)

Cette méthode permet de donner une idée de la forme d'un lobule. Plus l'utilisateur sélectionnera
de points pour segmenter un lobule plus la segmentation sera précise.

6.2.2.c Croissance de régions

Contrairement aux méthodes précédentes qui segmentaient un seul lobule, nous avons commencé à
développer une méthode automatique permettant d'extraire plusieurs lobules en même temps. L'idée
est qu'en essayant de segmenter des lobules contigus en même temps, on pourra extrapoler leur frontière
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même si leurs septa ne sont pas bien visible. Cette méthode a été testée seulement sur l'image 3D µIRM
de l'échantillon 2.

Cette méthode a pour principe de faire croître une région à partir d'un voxel grain en fonction de
certaines contraintes de voisinage. Pour cela, chaque voxel déjà inclus dans la région va véri�er que ses
voisins n'appartiennent pas aux intensités d'un septa puis va les sélectionner. Tant qu'il y a des voisins
sélectionnés, l'action est repetée.

Figure 40 � Principe d'une croissance de régions. En (1), le voxel de départ appelé voxel graine va regarder ses
voisins et les sélectionner s'ils respectent les bonnes conditions. En (2), l'action en (1) est répétée pour chaque
nouveau voxel. Tant qu'il y a des nouveaux voxels on continue sinon on s'arrête.

L'idée ici est d'exploiter cette méthode en intégrant plusieurs régions à la fois. Le but étant que
chaque région qui se développe rejoint une autre région le long des septa même s'ils ne sont pas visible.
Pour cela, nous avons développé un plugin ImageJ.

L'algorithme suit le plan suivant :

1. Choisir le nombre de régions à créer.

2. Placement d'un voxel graine en entrant ses coordonnées x, y, z pour chaque région.

3. Pour chaque voxel de chaque région, on recherche ses voisins dans un espace 6-voisinage 3D. Si
un de ces voisins à une intensité ne correspondant pas aux septa, il est sélectionné et enregistré
pour la prochaine itération. Les voxels qui recherchent leur voisins pendant l'itération en cours
sont colorés à la �n du cycle.

4. L'étape précédente est répétée tant qu'il y a des nouveaux voxels.

Figure 41 � Résultats d'une croissance de régions multi-région sur l'image 2
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En comparant les résultats obtenus (�gure 41), la méthode actuelle ne permet pas de répondre
à notre problématique car beaucoup de septa sont incomplets. Celle-ci serait e�cace dans le cas où
l'acquisition est de meilleure qualité.

6.3 Comparaison des méthodes

Nous avons pu comparer les di�érents résultats obtenus avec la segmentation manuelle (voir �gure
42).

Figure 42 � Comparaison des méthodes (semi-)automatiques avec méthodes manuelles

Les lobules qui ont été comparés ici proviennent de l'image 3D µIRM de l'échantillon 2. Nous avons
testé pour chacun de ces lobules, chacune des méthodes semi-automatiques sauf celle qui correspond à
la croissance de région. Le volume de chaque lobule issu de la segmentation manuelle est une moyenne
qui a été calculé à partir d'une segmentation faite sur ImageJ et une sur ItkSnap. Nous constatons
dans la plupart des cas que le volume trouvé lors d'un levelset sur ItkSnap est plus petit que le
volume théorique (taux d'erreur compris entre -5 et -12 %). Pour la méthode employant les enveloppes
convexes, nous obtenons des volumes plus élevés (+28 %) que celles de la segmentation manuelle. Ainsi
nous pouvons en conclure que le levelset est plus �able que la méthode des enveloppes convexes pour
déterminer le volume d'un lobule. Cependant le levelset ne fonctionne pas dans tout les cas. Ceci est
dû à un débordement trop rapide. La méthode des enveloppes convexes présente donc un avantage au
levelset car il permet de pouvoir extraire les lobules plus facilement car c'est l'utilisateur qui dé�ni
les points. Cependant l'enveloppe convexe demande beaucoup plus d'interactions avec l'utilisateur que
le levelset. Elle est également basé sur un seul plan contrairement au levelset de ItkSnap ce qui peut
expliquer le taux d'erreur élevé.
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7 Proposition d'une modélisation de l'architecture du CPTSC

Dans les chapitres précédents, nous avons segmenté les lobules un à un. Ici, nous allons nous
intéresser à un ensemble de lobules contigus dans le but de voir leur organisation au sein du CPTSC
et de pouvoir valider le modèle géométrique proposé par [Herlin et al., 2014].

Nous avons développé une approche permettant de modéliser cette architecture lobulaires en cellules
de voronoï à partir d'un ensemble de lobules segmentés. Ce type d'architecture est appelé "diagramme

de voronoï". Un diagramme de voronoï est composé d'un ensemble de points qui vont grossir en même
temps en constituant chacun une région circulaire. Lors de la rencontre de deux régions, une limite
va se former à partir de la médiatrice des deux points mis en relation. Quand toutes les régions ont
�nis de croître, on obtient un découpage de la zone étudiée. Chaque zone correspond à une cellule de
voronoï [28].

7.1 Algorithme de modélisation du CPTSC

J'ai décidé de travailler sur Blender 18 qui comme ImageJ permet de faire des Plugins. La di�érence
est que ces plugins ou "addons" sont codés en Python.

L'algorithme choisi sera le suivant :

1. Importation des �chiers .obj correspondant aux surfaces des lobules segmentés.

2. Calcul des barycentres et dé�nition d'une zone limite via un cube (�gure 43, N. 1 et N. 2).

3. Modélisation en cellules de voronoï à partir de l'addon "Cell Fracture" et des barycentres générés
(�gure 43, N. 3).

Figure 43 � Schéma montrant le déroulement de l'addon Blender créé (vision 2D)

Après avoir appliquer cet algorithme, Nous obtenons un cube composé de plusieurs cellules de
voronoï. L'utilisateur doit à partir de cela, supprimer certaines faces pour voir l'intérieur. L'algorithme
permet également de faire un a�chage avec ou sans les lobules graisseux dans la modélisation.

Figure 44 � Résultat �nal de l'addon Blender

18. Logiciel libre de modélisation 3D [26]
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7.2 Résultats/Discussion

A partir de cet objet brut (�gure 44), nous pouvons faire ressortir l'architecture du CPTSC en
cellules de voronoï. Des résultats sont présentés ci-dessous.

Figure 45 � Visualisation sur Blender de la modélisation en voronoï sans les lobules graisseux

Figure 46 � Visualisation sur Blender de la modélisation en voronoï avec les lobules graisseux

A partir de la �gure 45, nous pouvons observer l'architecture voronoi qui a été modélisée. Ce type
de modèle va permettre notamment de pouvoir valider ou non l'homogénéité des lobules. Ici nous nous
sommes basés sur les lobules vus à la �gure 34. Il faut préciser que les lobules utilisés ne sont pas
segmentés parfaitement. Ceci a donc un impact sur l'organisation de cette architecture. La validation
pourra donc être validé si l'ensemble des lobules est bien segmentés sur les 3 plans.

Cependant, ce résultat nous permet de dire qu'il est possible de con�rmer ou non le modèle proposé
par [Herlin et al., 2014]. En e�et, en ajoutant les lobules à cette architecture, nous pouvons constater
que les lobules ne rentrent pas dans les cellules de voronoï (�gure 46). Plusieurs explications sont
possible.

La première est liée à la qualité de la segmentation. Si un lobule par exemple correspond en réalité
à plusieurs lobules alors son barycentre est faux et donc à un impact sur la formation des cellules
de voronoï. De plus, le groupement de lobules qui a été segmenté n'est pas correctement répartis. En
e�et, il manque certains lobules en périphérie lorsque nous dé�nissons notre zone limite (=cube). Ceci
provoque donc un décalage dans la modélisation en voronoï.

Le deuxième explication pourrait venir du fait que le modèle proposé par [Herlin et al., 2014] ne
permet pas de tenir compte de l'inhomogénéité de certains lobules. Cependant il semble que cette
méthode est la plus aboutie à l'heure actuelle pour partitionner l'espace du tissu adipeux en cellules
dont la morphologie avoisine celle des lobules. Une adaptation du modèle voronoïde serait intéressante à
développer pour améliorer ce modèle dans des zones où il existe une grande variabilité de la morphologie
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des lobules.
De plus, il ne faut pas oublier que notre étude a été réalisé à partir d'un nombre restreint d'échan-

tillon au niveau du genou. Une étude in-vivo sur le corps entier en prenant compte des variabilités
inter-individuelles semblent être nécessaire avant d'explorer une autre méthodologie.
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8 Conclusion et perspectives

Pour conclure, beaucoup de travaux ont été e�ectués à travers ce stage pour étudier le CPTSC
allant de l'analyse des acquisitions jusqu'à l'étude de certaines de ses sous-structures.

Deux échantillons localisés au niveau du genou ont été étudiés à partir de la µIRM et la µCT. Les
images 3D obtenus à partir de la µIRM permettent d'observer les di�érentes sous-structures du tissu
adipeux (septa + lobules) avec plus ou moins de précision.

L'acquisition en µCT est également une méthode qui permet la visualisation des septa et des lobules
graisseux. Cette image 3D n'a pas pu être étudiée dans son intégralité donc il y a une importance de
poursuivre cette analyse dans le suite de cette étude pour voir si ce type de modalité permet d'apporter
des informations supplémentaire sur le CPTSC.

A partir des images 3D étudiées, nous avons pu testé des �ltres permettant d'améliorer leur qualité.
Les �ltres rehausseur de contours étant les mieux adaptés à notre cas.

Une méthode via un plugin ImageJ a également été mis en place pour pouvoir étudier des portions
de grandes images à haute résolution. Une prochaine étude qui pourrait être intéressant de faire est
de pouvoir appliquer des techniques de segmentations sur ces grandes images en faisant du bloc par
bloc. En e�et, l'étude du f÷tus a été étudiée que sur des portions à pleine résolution. L'idée ici serait
de pouvoir à partir des zones étudiées de faire une segmentation du f÷tus en totalité à pleine résolution.

Des segmentations manuelles ont été e�ectués sur les images µIRM dans le but d'extraire des lo-
bules graisseux. Les images actuelles ne permettent pas de pouvoir segmenter les lobules parfaitement
d'où l'utilité de trouver un bon protocole d'acquisition. Cependant ces premières segmentations ont
permis de voir que les lobules ont une forme similaire mais des tailles de volumes di�érentes.

Des techniques de segmentations (semi-)automatique ont également été mis en place pour pouvoir
segmenter plus rapidement et de manière reproductible les lobules graisseux. Les techniques actuelles
peuvent être encore améliorées dans le but d'obtenir une meilleure précision.

Pour la méthode des enveloppes convexes, l'idée qui serait intéressante à faire est de pouvoir adapter
l'algorithme actuelle sur 3 plans au lieu d'un seul ce qui permettrait à l'utilisateur de mieux segmenter
un lobule.

La méthode du levelSet proposée sur ItkSnap est une bonne méthode pour pouvoir segmenter les
lobules graisseux. Celle-ci pourrait être plus performante si les images 3D étaient de meilleures qualité.

La région de croissance ne fonctionne pas actuellement pour les images 3D µIRM étudiées. Cepen-
dant celle-ci pourrait être améliorée de di�érentes façons. La première idée serait de combiner celle-ci
avec une méthode de segmentation de frontières dans le but de mieux contrôler l'évolution des di�é-
rentes régions. Une seconde idée qui pourrait être mis en place serait de lisser les di�érentes régions à
certaines itérations de manière à mieux gérer les débordements.

Actuellement, les techniques de segmentation (semi-)automatique ont été appliquées à chaque fois
sur une seule image 3D. Une approche qui pourrait améliorer ces segmentations serait de combiner les
informations de deux images 3D d'un même échantillon ayant des modalités di�érentes.

Une méthode de modélisation de l'architecture lobulaire à partir d'une segmentation a également
été développé pour pouvoir véri�er le modèle de [Herlin et al., 2014]. Les résultats ne permettent pas
cependant de valider ou non ce modèle car il y a beaucoup de paramètres à prendre en considération.
Il y a donc nécessité de faire des tests sur d'autres régions du corps ou sur le corps en totalité.
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10 Annexes

10.1 Annexe 1

Annexe 1 � Paramètres d'acquisition µIRM du premier échantillon
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10.2 Annexe 2

Annexe 2 � Paramètres d'acquisition µIRM du deuxième échantillon (partie 1)
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10.3 Annexe 3

Annexe 3 � Paramètres d'acquisition µIRM du deuxième échantillon (partie 2)
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10.4 Annexe 4

Annexe 4 � Bilan sur les logiciels de segmentation manuelle (partie 1)
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10.5 Annexe 5

Annexe 5 � Bilan sur les logiciels de segmentation manuelle (partie 2)
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