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Résumé :

Les systémes de classification automatiques des chromosomes ne peuvent pas traiter des
images comportant des chromosomes se touchant ou se chevauchant, d’ou la nécessité d'une technique
qui permet de les séparer automatiquement.

L’idée a l'origine consiste a exploiter les squelettes et les contours des objets chromosomiques
(chevauchement ou contact) dans le but de détecter les points de coupe et réaliser les lignes de
séparation. Avant d’arriver a ce stade, le bruit est éliminé en effectuant un prétraitement et I'image est
binarisée puis segmentée afin d’isoler chaque objet chromosomique séparément.

Une fois que les points de coupes sont détectés, nous nous sommes retrouvés confrontés a un probléme
inhérent au nombre de ligne de séparation qui dépasse dans certains cas le nombre exact. Pour cela
nous avons utilis¢ des mesures de concavité du contour afin de retrouver les vrais points de coupes, et
ainsi les vraies lignes de séparation.

Mots clés : Chromosomes humains, Caryotype, Segmentation d’image, extraction du contour,
extraction du squelette, lignes de séparations, points de coupes.

Abstract :

Automatic chromosomes classification systems can’t process images with touching or
partially overlapping chromosomes. From which there is a need to automatic separation technique.
The main idea consists in exploiting skeletons and edge of chromosomal objects (partially overlapping
or touching) in order to detect cut points and find separation lines. Before this stage, the noise is
eliminated by a preprocessing phase. The image is binarized with a given threshold, and segmented in
order to isolate each chromosomal object separately.

When cut points are detected, we find a problem with the number of separation lines which exceeds the
expected number in some cases. To resolve this problem, we used a concavity measurement of the edge
to recover the real cut points, and thus, the real separation lines.

Key words: Human chromosomes, karyotype, image segmentation, edge extraction, skeleton
extraction, separation lines, cut points.
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Introduction générale

L’analyse des chromosomes est une tache importante en cytogénétique, elle permet le

diagnostic des anomalies qu’ils peuvent présenter.

Sur une image de métaphase, les chromosomes sont disposés de facon aléatoire, afin que le
cytogénéticien puisse les analyser, il doit les classer selon leurs classes biologiques,
constituant ainsi « une image de caryotype » ou « caryotype ». La réalisation manuelle du
caryotype se fait en coupant a I'aide des ciseaux la photographie de métaphase et en
réarrangeant les chromosomes. Ensuite le cytogénéticien analyse chaque chromosome secteur
par secteur pour détecter d’éventuelles anomalies. Ce procédé s’avere une tiche difficile et

lente, d’ou la nécessité d’un systéme qui permet de 1’automatiser.

La séparation automatique des chromosomes se touchant ou se chevauchant est un sujet qui a
préoccupé beaucoup de chercheurs, les techniques mises au point n’ont pas permi de résoudre
avec une efficacité suffisante les problémes rencontrés de fagon usuelle dans les laboratoires

de cytogénétique.

Ce présent travail s’insére dans un projet qui vise a réaliser un systéme totalement
automatique de classification des chromosomes et de détection des anomalies numeériques et
structurelles des chromosomes. Avec la contribution de CERIST et de I’Institut Pasteur de
Kouba.

De fagon schématique, le probléme de la séparation automatique des chromosomes d’un point

de vue analyse d’images se décompose de la maniére suivante :

A partir de métaphase de bonne qualité observée sous microscope, il s’agit de segmenter
I'image métaphasique, c’est-a-dire, d’isoler chacun des objets chromosomiques observés. Ce
probléeme est déja en soi un probléme non trivial vu la non-uniformité de la surface des
chromosomes. Ensuite il faudra détecter les points de coupe sur le contour des objets
chromosomiques (un objet chromosomique représente deux chromosomes se touchant ou se
chevauchant), ces points définissent les lignes de séparation (ou de coupe) qui redonnent a
chaque chromosome de I’objet, son vrai contour. Enfin il faut caractériser 1’intérieur des

contours pour retrouver la région du chromosome isolé.

L’analyse d’une image passe par un pré traitement, il consiste d’une part a compenser les

imperfections du systéme de génération des images et atténuer le bruit dont sont affectées les




images. Le bruit est responsable de la dégradation de 1'image, sa réduction par des techniques
de filtrage améliore I'aspect géncral de I’image mais peut en contrepartie, masquer certains
détatls. Les imperfections liées aux capteurs et au bruit rendent souvent difficile le traitement
des images, aussi plusicurs techniques permettent d’améliorer la visibilité des structures. Le
calcul de I'histogramme fournit la répartition des intensités des pixels, il permet d’apprécier le
contraste geneéral de 'image que des opératcurs permettent ensuite de modifier. La méthode
de binarisation permet dans le cas d’une image comportant de trés nombreux niveaux de gris,
de choisir un seuil de visualisation afin de différencier entre le fond et les objets contenus

dans I’'image.

Ce mémoire est structuré en six chapitres. Nous donnerons dans le premier chapitre quelques
notions de cytogénétique. Nous aborderons ensuite quelques techniques de traitement
d’images. Le troisiéme chapitre nous présenterons des méthodes de squelettisation. Afin de se
famuliariser avee les notions et les définitions qui seront utilisées par la suite, il nous a semblé
indispensable de commencer le quatricme chapitre par la présentation de quelques méthodes
de scparation des chromosomes qui cxistent déja, et nous détaillerons ensuite 1’approche
adoptce. Le chapitre cinq est consacre 4 la description du logiciel réalisé, et a la présentation
des modes de fonctionnement et d’utilisation. Enfin, dans le chapitre suivant nous donnerons

quelques tests ct résultats. Nous conclurons par une synthése du travail



CHAPITRE I : Cytogénétique

I.1. Introduction

Notre travail consiste 4 concevoir un systéme qui permet la séparation automatique des
chromosomes se touchant ou se chevauchant, & partir d’images de métaphasc; mais avant
d’aborder les étapes de cette conception, nous allons a travers ce chapitre nous familiariser
avec [environnement des chromosomes, prendre connaissance de ce qu’apporte I’étude

chromosomique, et définir les termes que nous utiliserons tout au long de ce mémoire.

1.2. la cytogénétique [20,18]

La cytogénétique est la science qui étudic les chromosomes et leur role dans la transmission

du matériel génétique, ainsi que les anomalies qu'ils peuvent présenter.

Elle permet le diagnostic des aberrations chromosomiques chez I’enfant en cas de
malformation physiologiques ou arriération mentale, chez les sujets ayant des antécédents
familiaux faisant craindre la naissance d’enfant anormal, chez la femme en cas d’avortements

répétés......

I.3. Etude chromosomique {15,22]

1.3.1. Le chromosome

Les chromosomes sont congus comme une suite lin€aire de genes porteurs des caracteres
héréditaires. [ls apparaissent sous forme de batonnets dans le noyau des cellules en voie de

division. (figure .L1).

Figure I.1 : Image de métaphase.
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Constitués par une double chaine d'une molécule géante appelée acide désoxyribonuciéique
ou ADN et disposés par paire, leur nombre est constant pour chaque espéce anmimale ou

végetale.
[l faut distinguer parmi les 46 chromosomes de 'homme:

-les chromosomes autosomiques ou somatiques ¢t qui sont au nombre de 22 paires
-Les chromosome sexuels et qui sont au nombre d'une paire (XX chez la femme, XY

chez 'homme) .

1.3.2. Morphologie du chromosome

Les chromosomes ne sont visibles sous la forme de structures individualisées que pendant la

division cellulaire.

Ils sont constitués de deux batonnets paralléles (les chromatides) reliés entre eux au niveau
d'une constriction (le centromere). L'extrémit¢ de chaque chromatide porte le nom de
télomeére. De part et d'autre du centromere sont disposés deux bras: bras court (p) et bras

long (q), (figure 1.2).

La position du centromere permet de définir I'indice centomérique IC par le rapport :

P

chromatides

bras court

bras long

telomeres

Figure 1.2 : Structure d’un chromosome.
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Selon la position du ccntromeére, on distingue trois types de chromosomes : métacentriques
dont le centromeére est médian, acrocentriques dont le centromere est prés de 1'cxtrémité et

submétacentriques dont le centromeére est en position intermédiaire.

1.4. Culture cellulaire [20]

Afin de réaliser une culture cellulaire, on peut faire appel au sang périphérique. Il est
nécessaire de prélever environ 2 & 5 ml de sang. Le sang doit étre recueilli sur tube héparine

(anticoagulant), en effet, la coagulation des cellules sanguines empéche leur misc en culture.

Le sang périphérique est introduit dans un tube contenant un milieu de culture adapté. Les
cellules doivent étre cultivées ainsi pendant environ 72 heures a 37°C afin d'obtenir une

multiplication cellulaire suffisante.

La culture cellulaire est interrompue par l'addition (pendant environ 2 heures) de la colchicine.
La colchicinc »loque la division cellulaire. Puis la préparation des chromosomes succede a la
culture cellulaire. Les cellules peuvent étre prélevées a la pipette et déposées goutte a goutte

sur une lame.

Aprés coloration, la lame est recouverte d'une lamelle. L'analyse chromosomique peut alors
débuter. Les lames sont examinées au microscope. La recherche de cellules en meétaphase
s'effectue sous un grossissement de 400 fois, I'analyse chromosomique sous un grossissement

de 1250 fois.

L'analyse d'une seule cellule ne suffit pas pour étudier les anomalies chromosomiques. Selon
les indications, 5 a 100 métaphases devront étre analysées, le plus souvent 10 & 15, dont

quelques-unes scront photographices.

I.5. Caryotype {7,22]

Le caryotype cst le résultat de la classification des chromosomes d'une cellule prélevée d'un

tissu humain. (figure 1.3).
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Figure 1.3 : Caryotype.

Pour que le cytogeénéticien réalise le caryotype, il doit découper a Paide des ciseaux une

photographie des chromosomes, et les réarranger dans une nouvelle image.
Jusqu'en 1970 le classement des chromosomes ne reposait que sur les parameétres suivants:

-Leur taille allant de la plus grande a la plus petite.

-Leur position du centromere.

Actuellement, avec la technique de coloration dite banding, on distingue une alternance de

bandes sombres et pales reflétant des variations de la structure longitudinale des chromatides.

De telles bandes permettent cn plus de I'identification précise de chaque chromosome, la
localisation des points de cassure a l'intérieur des chromosomes qui passaient inapergus avec
la technique de coloration classique (voir [.2.4 anomalies chromosomiques).

[.6. Anomalies chromosomiques [7]

L'étude de caryotype a permis une analyse fine des aberrations chromosomiques et des

syndromes cliniques qu'elles induisent.
Les principales catégorics d'anomalics sont:

-Anomalies numériques:

Le caryotype ne contient plus 46 chromosomes. Parmi ces anomalies on trouve :



CHAPITRE I : Cytogénétique

e La trisomie : Dans cc cas le caryotype contient 47 chromosomes. La plus connue est
la trisomoie21 caractéristique du mongolisme avec un chromosome 21 surnuméraire.

e La monosomie : Dans ce cas le caryotype contient 45 chromosomes.

-Anomalies structurales :

Dans ce cas, c’est la structure du chromosome qui est modifiée.

Il peut y avoir délétion (perte d’un segment chromosomique), translocation(cassure d’un
chromosome avec fixation d’un des fragments sur un chromosome d’une autre paire ayant lui
méme subi ou non une cassure), inversion (double cassure d’un chromosome avec rotation a

180° du fragment entre les 2 cassures et recollement des 3 fragments),...

I.7. Nomenclature des chromosomes humains [10]

La nomenclature utilisée pour la descripion des chromosome, est détaillée dans
V'International Sytem for Human Cytogenetic Nomenclature (ISCN). Le caryotype s’écrit
en indiquant avant la virgule le nombre total de chromosomes et apres la virgule la formule
sexuelle. En cas d’anomalie(s) chromosomique(s), une autre virgule est suivie du(des)
symbole(s) correspondant. Par exemple 47,XX,+21 décrit un sujet féminin, possédant un

chromosome 21 surnuméraire.

I.8. Conclusion

L’¢tablissement et I’¢tude d’un caryotype se sont pratiqués jusqu’a ces derniers temps selon
des techniques manuelles. Elles commencent par une phase de culture cellulaire suivie par la
préparation des chromosomes, cnsuite la photographie des lames. Enfin, interviennent le
découpage de chaque chromosome et le classement. Ce processus s'avere long et répétitif, il
constitue un facteur limitant, face a la demande croissante des caryotypes dans de nombreux

domaines cn particulier dans la pathologie prénatale.

Ainsi l'automatisation de ces procédés est tres utile pour le cytogénéticien et permet alors

d'accélérer ['analyse des chromosomes.
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I1.1 Introduction

L’image a toujours constitué¢ pour I’homme un moyen privilégié de communication. Quelle
que soit la civilisation, quel que soit le lieu, I'image reste le témoin permanent ct
immédiatement compréhensible. En cffet, "homme peut saisir en un seul coup d’ceif les
dispositions relatives entre les composantes d’une image et les interpréter, d’ou le slogan bien

connu qu’une image vaut micux que mille mots.

L’évolution technologique de cette demiére décennie est fortement marquée par une
augmentation formidable de la quantité d’images produites et consommées. Cette tendance est
elle-méme la conséquence d’un second caractére important de 1’évolution technologique : la
numeérisation de I'information. En effet, le développement rapide des moyens de traitement de
P’information fait que I'information se présente de plus en plus sous forme numérique plutot

qu’analogique. ).

L’image a pu étre utilisée sous sa forme numérique dans plusieurs domaines: Imagerie
médicale, télédétection, imagerie de synthése pour I’audiovisuel et la simulation. . .tels sont

quelques exemples significatifs du champ d’application actuel du traitement d’images.

Nous verrons tout au long de ce chapitre quelques techniques de traitement d’images.

I1.2. Notions de traitement d’images [13,21]

Dans le traitement numérique d’images on distingue 3 grandes rubriques : la restauration et

I"amélioration d’images, le codage et la réduction d’information, et enfin ’analyse d’images.

I1.2.1. Restauration et amélioration d’images
I1.2.1.1. La Restauration

Quelque soit le degré de perfection du systéme d’acquisition et de numérisation d’images
utilis¢, 1'image restituée n’est qu’une version dégradée de I’image originale. En effet, les
capteurs, les organes de numcérisation et de transmission introduisent des distorsions dont
effet est de altérer I’information saisie. Le probléme de restauration consiste a compenser les

dégradations connues ou estimées et rétablir la qualité initiale.
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I1.2.1.2. L’amélioration

Elle a pour but de modifier I’apparence d’une tmage de maniére a ce qu’un observateur ou
une machine puisse extraire plus facilement une certaine information désirée en vue d’une
application spécifique.

Le mot spécifique est important, il signifie que chaque technique d’amélioration est établie en
fonction d’un probléme particulier. Parmi les principaux problémes traités par les techniques

de mise en valeur d’images, figure I’accentuation ou Iatténuation du contraste.

11.2.2. Codage d’images

Les représentations d’images sous forme numeriques nécessitent beaucoup de bits. Dans
plusieurs applications, il est important de tenir compte des représentations d’une image ou de
P'information contenue dans une image avec le minimum de bits. En théorie de ’information,

on parle de codage d’images.

I1.2.3. Analyse d’images

Analyser une image c’est en extraire « I'information utile »qu’elle renferme, de mettre en
evidence certains phénomeénes ou caractéres intéressants.

Ce domaine de traitement d’images se distingue de la restauration, de I’amélioration et du
codage en ce que le produit final n’est pas en général une image, mais plutét un ensemble

d’informations d’aide 4 la prise de décision ou une mod¢élisation abstraite de I’image.
I1.3. Acquisition d’images [17]

I1.3.1. Généralités

Tout systeme de traitement d’images peut étre considéré comme une succession de trois
étapes : acquisition, traitement, ct affichage. La qualité du résultat de traitement dépend, d’une
part de la performance de I’algorithme et de son adéquation au probléme posé, d’autre part de
la qualité des images numérisées. En pratique, par exemple, au lieu de compenser une
mauvaise acquisition d’image par un algorithme tres sophistiqué, il est souvent plus approprié
d’améliorer la saisie. Ceci suppose une bonne connaissance des meéthodes d’acquisition et de
numeérisation d’image, ct il est nécessaire de tenir compte de la nature des données images

dans la conception des systémes d’acquisition.
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L’acquisition d’images constituc un des maillons essentiels de toute chaine de conception et
de production d’images. Pour pouvoir manipuler une image sur un systeme informatique, il
est avant tout nécessaire de lui faire subir une transformation qui la rendra lisible et
manipulable par ce systéme. Le passage de cet objet externe (I’image d’origine} a sa
représentation interne (dans 1'unité de traitement) se fait grice a une procédure de
numerisation. les systémes de saisie optiques, peuvent étre classés en deux catégories

principaies : les caméras numeériques et les scanners.

Le but de cette partie est de décrire les méthodes d’acquisition d’images permettant d’obtenir
les images chromosomiques. Cette ¢tape fortement dépendante de la technologie, est en pleine
¢volution. Nous sommes passés de la chaine d’acquisition classique : microscope, appareil
photo, scanner, ordinateur (figure II.1), & une chaine permettant une acquisition de meilleure

qualité : microscope équipé de caméra CCD reliée par un cable a un ordinateur (figure I1.2).

Lame Microscope Appareil photo Scanner Ordinateur

Figure IL.1 : Premier dispositif d’acquisition d’images utilisé en cytogénétique

Ecrans d’affichage
et ordinateur de
traitement

Microscope

Cable Ecrans-
Caméra

Caméra CCD

Figure IL.2 : Deuxiéme dispositif d’acquisition utilisé en cytogénétique

On remarque que dans la deuxieme chaine, I'utilisation du scanner n’est plus nécessaire, d’ou

elimination des bruits causés par ce dernier.
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11.3.2. Description des appareils utilisés

I[1.3.2.1. Les caméras CCD (Charge Coupled Device) [23]

Elles sont constituées par un assemblage de photodiodes, chacune d’entre elles délivrant unc

intensite proportionnelle a un pixel de I'image.

La technologie CCD (Charged Couple Device) [16]

Un ¢lément CCD est un semiconductcur métal-oxydes formé par une ligne de minuscules
cellules photosensibles. Le nombre des cellules dans une ligne détermine la résolution dans e
sens horizontal. Si une ligne contient, par exemple, 5000 cellules, un scanner A4 génére 5000
points sur les 21 centimetres de largeur. Si un décalage existe, méme d’une seule cellule, des

rayures apparaitront certainement sur le scan.

On distingue deux familles de caméras CCD :
. Les caméras matricielles

Les photodiodes sont assemblées en une matrice de n lignes et p colonnes. Cette matrice
peut étre carrée, les résolutions courantes sont alors de 100*100 ou 256*256. ou bien

rectangulaire (300*512).
2. Les caméras unilignes

Comme leur nom I'indique, les photodiodes y sont agencées suivant une seule ligne. Elles
ont I'avantage de posséder une résolution supéricurc (2048 points). L’obtention d’une
image nécessite cependant le déplacement de la caméra afin d’acquérir plusieurs lignes
pour obtenir une image bidimensionnelle. Ce type de caméra est bien adapté a
I"acquisition de documents, on déplace la feuille a vitesse constante perpendiculairement a

la caméra et on fait une acquisition d’image suivant une période T.

I1.3.2.2. Le scanner [16.21]

Pour afficher une image sur I’écran d’un ordinateur, elle doit posséder un format numérique.
Plusieurs méthodes permettent de numériser une image. L’utilisation du scanner est I’une de
ces methodes, 1l permet de « copier » I'image quelque soit son support (avec un logiciel de
reconnaissance). Les types de scanners généralement rencontrés sont les scanners a plat et les

scanners a rouleau:

11
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1. Les scanners a plat

Les scanners a plat sont de loin les plus répandus, ils possédent des capteurs de type

CCD, le document est déposé sur la vitre du scanner, sous le couvercle.

2. Les scanners a rouleau

Les documents s’introduisent comme dans un t€lécopieur, la face dessus. Les capteurs
employés sont de type PMT. Leur avantage c’est qu’ils permettent de réaliser

plusieurs numérisations successives.

La technologie PMT (Photo-Multiplier Tube) equipe les scanners les plus coiiteux et les plus
perfectionnés. Ce sont des tubes a vide qui détectent la lumiére et convertissent les photons en
¢lectrons mais qui ont surtout la capacité d'amplifier le signal électrique des milliers de fois

tout en conservant un rapport signal/bruit excellent.

I1.4. Outils et notions fondamentales en traitement d’images

I1.4.1. Pixel [17]

Abréviation de picture Element. Le pixel constitue le plus petit élément de 'image. Il est
caractérisé par scs coordonnés dans I"image et par son intensité lumineuse {(couleur ou niveau

de gris).
[1.4.2. Le voisinage d’un pixel [9]

Le voisinage d’un pixel est compose de tous les pixels qui I’entourent immeédiatement. Si p
est un pixel d’une image D, alors le voisinage de p est le plus petit sous-ensemble de D qui

contient p.

Dans une image numérique, on distingue deux types de connexités relatives au voisinage

utilisé : la 4-connexité et la 8-connexité.

Le voisinage d’un pixel (i,j) est dit 4-connexc s’il est formé des quatre pixels de coordonnées
spatiales (i+1,j),(i.j+l),(i-1,j),(i,j-l), et il est dit 8-connexe s’il est formé des pixels de

coordonnées spatiales (+ 1), (- 1,),(1,j+1 ) (Lj-1),(i+1,5-1) ,(i+1 JEDLA-1j+1),G-1,4-1).

12
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* * * *
* P~ * p *
* * * *

Voisinage 4-connexes Voisinage 8-connexes

Figure IL3 : Voisinage d’un pixel.
11.4.3. Niveau de gris [12]

Dans une image en niveau de gris (nuances de gris), la couleur d’un pixel peut prendre des
valeurs allant du noir au blanc, en passant par un nombre fini de niveaux intermédiaires. Dans

une telle image les intensités du rouge, du vert, et du bleu de chaque pixel sont égales.

I1.4.4. Bruit d’image [9)

Un bruit (parasite) dans une image est considéré comme un phénomeéne de brusque variation
de I’intensité d’un pixel par rapport a ses voisins, il provient soit du dispositif d’acquisition

(caméra, scanner,...) soit de la scéne elle-méme (poussiéres, rayures,...).

IL4.5. Histogramme [23]

L’histogramme des niveaux de gris d’une image est une fonction qui donne la fréquence
d’apparition de chaque niveau de gris dans I"image (figure I1.4). En abscisse sont représentés
les niveaux de gris de 0 4 N (255 dans notre cas). En ordonnée est affiché le nombre de pixels
affect¢ par chaque niveau de gris. L’histogramme permet de donner un grand nombre
d’informations sur la distribution des niveaux de gris de P'image. Il permet notamment
d’analyser entre quelles bornes est répartie la majorité des niveaux de gris dans le cas d’une

image trés claire ou trés foncée. Comme illustré Figure I1.4 :

Nombre de Nombre de

pixels V/\\\ pixels
L "
0 Sa

»
Nivea de gris 0 Sb N pax Nive s de gris

@) b)

Figure I1.4 : Histogramme d’image. a: trop foncée, b : trop claire.
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IL.S. Le pré-traitement

L'éetape de preé-traitement a pour but de faciliter la segmentation d'images. Elle doit lisser le
bruit tout cn sauvegardant les structures et les transitions entre les différentes régions dc

I'image.

L’image brute cst une structure simple dans son organisation mais complexe dans son
contenu. Ceci est dii a plusieurs facteurs, d’une part la grande quantité d’informations qul y
reside, d’autre part le nombre important de processus indépendants de " utilisateur qui tendent
a y introduire des distorsions indésirables, donc a la dégrader.

Dans ce qui suit, nous allons présenter quelques méthodes de traitement d’images consistant

a preparer I'image a Ianalyse.

IL.5.1. Modification d’histogramme [23]

Certaines images sont initialement trop claires, trop foncées, ou bien peu contrastées. Cela est
di respectivement au fait que les niveaux de gris de I’image sont tassés vers le haut de
Iéchelle, vers le bas, ou bien sont regroupés dans un intervalle étroit. Ce défaut est trés visible
sur I"histogramme, le but cst de redistribuer les niveaux de gris de I’image afin de leur faire

occuper toute la bande de nuances possibles. Le principe est donné sur la figure 11.5.

Nrreaude gns

€y <___.__.

Nombre de pixels

(@)

. P Nrveau de gris

Figure IL5 : Principe de la modification d’histogramme
a\ Histogramme de I’image originale. b\ Fonction de transformation.

¢\ Histogramme recadré.

Cette méthode est basée sur les transformations ponctuelles d’intensité. C’est 4 dire , a tout

pixel d’intensité a5 on associe une intensité a’s =T(a).
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I1.5.2. Filtrage d’image

Nous avons vu qu'avec les methodes de transformations ponctuelles chaque pixel était
transformé indépendamment de la valeur de ses voisins.

Nous avons également défini Ie bruit comme un phénomenc de brusque variation d’un pixel
1sol¢ par rapport a ses voisins. Or une image posscde une certaine redondance spatiale : les
pixels voisins ont généralement les mémes caractéristiques. 11 est donc nécessaire d’opérer des
transformations qui pour chaque pixel tiennent compte de son voisinage. Les méthodes parmi
les plus utilisées sont les techniques dites de filtrage de I'image.

On distinguc : le filtrage linéaire, non linéaire, et morphologique.

[1.5.2.1. Filtrage linéaire {23]

La transformation d’un pixel est le fruit d’une combinaison linéaire des pixels voisins. Parmi

les filtres lineaires on définit, le filtre moyen :

* Filtre moyen [23]

[l consiste a considercr chaque pixel de I'image et d’en faire la moyenne avec les huit pixels
qui lui sont voisins. Cect a pour effet d’adoucir I"image en réduisant les fluctuations des

niveaux de gris. Ce type de filtre peut étre mis sous la forme d’un masque tel que celui-ci :

Ce masque est déplace sur toute 1'image, le pixel affecté par la transformation étant le pixel
central du masque. Le facteur 1/9 est égal & la somme des coefficients du masque ct sert a

normaliser le filtre de maniére a ce que cclui-ci n’influe pas sur I’intensité globale de I’image.

Si nous posons I; comme €tant ['image de départ, Iy I'image résultat, toutes deux de taille p*p,

et H; le masque, nous avons alors pour chaque pixel de coordonnées x, y :

! 1
Ir(x,y)=% 2 > Hi+l A (i y 4 ) )

1== j=-1
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I1.5.2.2. Filtrage non linéaire [23)

Les pixels voisins interviennent suivant unc loi non linéaire. L’exemple le plus classique est
p p p q

celul du filtre médian de Tuckey.

*»  Filtre Médian

Le filtrage médian consiste i remplacer un pixel par la valeur médiane de ses voisins.

178|182 | 230

(b)

Figure I11.6 : a\ Portion agrandie d’une image bruitée. b\ niveau de gris des pixels voisins.

La correction du pixel central de l'image de la figure I1.6 se ferait donc de la fagon
suivante :
- Classer toutes les valeurs de luminance en ordre croissant
138, 146, 148, 149, 178, 182, 230, 230, 230
- Remplacer le pixel par la valeur médiane du classement. Dans ce cas 230 (intenstté

du pixel central) sera remplacée par 178

[1.5.2.3. Opérateurs morphologiques [9,23]

Le filtrage morphologique est réalisé par une combinaison de traitements linéaires et non
lincaires. En appliquant ce type de filtrage a des images binaires -noir et blanc- (voir
binarisation (II.5.3.) ) tel que chaque pixel est codé comme un élément logique, donc i valeur

vraie ou fausse. Il est ainsi I’objet d’une transformation par une fonction logique.

I1.5.2.3.1. La dilatation

Elle consiste 4 dilater I’image. De ce fait, les points noirs isolés au milieu de parties blanches
sont eliminés. Le processus est réalisé en balayant sur I’image une fenétre carrée de taille
(N+1)*(N+1) et en cffectuant pour chaque pixel de 'image le OU logique des (N+1)*-1
VOIsins.

Les points noirs sont ¢liminés, mais la taille des objets présents dans I’image diminue.

16



CHAPITRE II : Techniques de traitement d’images

I1.5.2.3.2. L.’érosion

Le procédé est dual a la dilatation. On effectue cette fois le ET logique des (N+1)%-1 voisins.
De ce fait, les points blancs isolés au milieu de parties noires sont éliminés mais des pixels

noirs sont ajoutés au contour des objets présents dans I'image.

I1.5.2.3.3. L’ouverture

L’ouverture est constituce par unc opération d’érosion suivie d’une dilatation. Elle permet de

retrouver la taille normale des objets de 1'image.

I1.5.2.3.4. La fermeture

C’est une opération de dilatation suivie d’une érosion.

I1.5.3. La binarisation [23]

La binarisation consiste en ’obtention a partir d’une image a plusicurs niveaux de gris, une
image a deux niveaux de gris (0 pour le noir et 255 pour le blanc).Ceci se fait en choisissant

un seuil S1 pour lequel :

N Noir st L(i,j)>81 L (i,)) est le niveau de gris du pixel (i,))
F(LGy)) =

Blanc si L(1.)<St!

Le choix du seuil S1 se fait avec I'utilisation de I'histogramme des niveaux de gris, il s agit

du minimum local entre deux pics. Figure [1.7.

Nombre de pixels

seull optimal
N p

/ N

\;:/

P Niveauxde gris

Figure IL.7 : Seuil de binarisation.
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I1.5.4. La segmentation

La phase pré traitement a consisté en une restauration et amélioration de I'image numérisée

(voir paragraphe précédent) soit en une préparation de I’image a [’analyse.

La phase clé est celle de I’extraction des primitives, pour la description des aspects
intéressants de I'image. Cette extraction nécessite une segmentation ou une division de

I"image et pour ceci deux approches sont possibles :

- La premiére approche part du fait que dans Ia plupart des cas, les lignes de contours ou
Jrontiére apportent une information substantielle sur un objet. Ainsi plusieurs méthodes de

détection de contour ont vu le jour.

- La seconde approche part de la constatation suivante : les contours seuls ne suffisent pas a
caracteriser un objet dans plusieurs cas, il est donc souvent nécessaire d’extraire non plus des
contours, mais des régions entiéres, une région est un ensemble connexe de points d’image
(pixels) ayant des propriétés communes (intensité, texture,...) qui les différencient des pixels

des régions voisines.

I1.5.4.1. Approche frontiére

Dans une image numérique, les contours se situent entre les pixels appartenant a des régions
ayant des intensités moyennes différentes ; il s’agit de contours de type « saut d’amplitude ».
Un contour peut également correspondre a une variation locale d’intensité présentant un
maximum ou un minimum. Donc les contours sont assimilés aux points de fort gradient ou de

dérivée seconde nulle [1].
I1.5.4.1.1. Approche Gradient [9,23)

Dans le cas bidimensionnel, I'image est représentée par une fonction scalaire continue

A(X, y). Le vecteur gradient G est défini au pomt M de coordonnées (x, y) par :

Glxy) = VA(xy)=| 5 0

oy

18



CHAPITRE Il : Techniques de traitement d’images

Sa phasc indique la direction de I'image dans laquelle le taux de changement de niveaux de

gris est le plus important. Le module est une mesure de ce taux de changement.

Ajoutons que le contour est le licu des points possédant des amplitudes élevées du gradient.

OA(x. v Xy . . e
(i Y) et 6A£\ ¥) peuvent étre approchées par les différences locales
At oy

Les dénvées particlles

des intensités des points de I'image, ce qui se traduit par :

)
OAY) _p (i j)-Adi-1,]
5 “AGD)-AG-L))
<
k % = AG)-AG-1)

Pour une fenétre de I'image 2*2, I’approximation du gradient pour une image discréte

{suivant une direction 45°) s’écrit :

A(L))-A(+1+1)

A()+1)-A(l+1,))

La fenétre cst alors représentée par la matrice suivante:
All)) A(ij+1)

A(i+1) A(l+1,+1)

Dans une image [, 'approximation du gradicnt est le résultat de convolution d'unc fenétre de

I'image I avec des matrices H, et H>, comme indiqué ci dessous :

VI(.:\P"V) = Hi * I(x,v) Le gradient en x
X

V[(%["V) = M * I(x,y) Legradienteny
v

Les matrices H; et H», appelées masques,

Un exemple de masques utilisés est celui de Prewitt :



CHAPITRE 11 : Techniques de traitement d’images

I 01 11

0 1] ect /{z:% 0 0 0

Avec H,:% o
1 01 B RS R

Un autre excmple est cclui de Sobel :

1 0 - 1 -2 -1
Avec - H.:}g 2 0 2| et sz}é 0 0 0
I 0 -1 12 1

Un autre exemplce est celui de Roberts :

Utilise les deux masques suivant :

COMIS

0
-1

1
0

}

Les contours d’objets cxtraits d’une image par le gradient apparaissent comme des traits ou

courbe, dont I'épaisseur peut étre irréguliére et comporter plusicurs pixels.

I1.5.4.1.2 Approche Laplacien [23]

II consiste & calculer la dérivée seconde de I'image. Le Laplacien L(x,y) estdonné par:

avec : f cstun signal continu.

La méthode consiste 3 :

[. appliquer 'un des masquecs suivants :

0 -1 0 -1 -1 -1
Hi=f -1 4 - = -1 8 -1
0 -1 0 -1 -1 -1

2. Le contour est ensuite déterminé par la détection des passages par zéro du Laplacien

de I"imagec.
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L’application du Laplacien est intéressante dans une région de I'image possédant des
variations ou la valeur de cet opérateur est importante. Il est de méme pour I’opérateur

gradient, nul dans [cs régions ou 1’intensité lumineuse est constante.

I1.5.4.2. Approche région [23]

La scgmentation en régions homogeénes vise & segmenter 'image cn se basant sur les
propriétés intrinseéques de la région, le choix de ces propriétés détermine ce que I’on appelle le

critére de la segmentation,

I1.5.4.2.1. Segmentation en utilisant les critéres d’homogénéité [23]

Le critere qui définit I’homogénéité est un point déterminant des performances de Ia

segmentation. Les principaux critéres utilisés sont :

e Le niveau de gris ou la couleur pour les images couleur.
e Latexture.

s Le mouvement.

I existe principalement trois approches de la segmentation en régions. Celles-ci sont

indépendantes du critere choisi et peuvent se décomposer comme suit :

e Méthodes par séparation.
e M¢éthodes par fusion.

* M¢thodes par séparation/fusion.

11.5.4.2.1.1. Méthodes globales ou par séparation (split) [9,23]

Le principe de ces méthodes consiste a tester la validité du critére de maniére globale sur unc
large zone de I'image. Ce principe exploite la notion de coupure. Si le critére est validé,
Ialgorithme s’arréte. Sinon, on décompose la zone considérée en zones plus petites et on

réapplique la méthode jusqu’a obtention d’une zone qui valide le critére.

Ceci se traduit en pratique par une division de I’image originale en quatre, puis une division

de ces zones en quatre tant que le critére n’est pas vérifié.
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11.5.4.2.1.2. Méthodes locales ou par fusion (Merge) (9.23]

L’idée des méthodes par fusion consiste a exploiter "image a partir de petites régions et i
faire croitre celles-ci. Ces méthodes suivent donc le principe inverse de la séparation. La régle

de fusion de deux régions est celle-ci :

1. Les deux régions répondent de maniére similaire au critére (par exemple les deux

régtons ont des niveaux de gris similaires).

2. Les deux régions doivent étre adjacentes.

I1.5.4.2.1.3. Méthodes par séparation-fusion (Split and Merge) [23]

Les deux premicres méthodes présentent chacune des caractéristiques complémentaires, c’est

pourquoi a ¢té définic une méthode les combinant appelée division-fusion.

[1.5.4.2.2. Segmentation par seuillage (17]

La segmentation par seuillage consiste a comparer I’attribut de chaque point de
I"image a un ou plusieurs scuils cn vue d’attribuer le point de ’image considéré a une

certaine classe.

I1.5.4.2.3. Segmentation par étiquetage en composantes connexes [9]

L’étiquetage en composantes conncxes d’une image attribue a tous les pixels d’une
composantc connexe (région, objet) une méme étiquette. Cette méthode détecte les adjacencecs
entre pixels et définit 1’étiquette du point courant en fonction de celles des points voisins. On
dit que deux étiquettes sont voisines si les régions correspondantes ont une frontiére

commune. Le principe est le suivant :

» Effectuer une binarisation de I'image.
Altribuer - a chaque pixel la méme ¢tiquette que ses voisins, sinon lui affecter une

nouvelle étiquette.

Ce processus est répété jusqu’a ce que tous les pixels de I’image soient étiquetés. On obtient
ainsi une image dont chaque région posséde une etiquette E; différente des autres comme dans
la Figure I1.8. Cette méthode cst utilisée pour segmenter une image qui posséde plusieurs

objets similaires en niveaux de gris.
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1 ®

Image

Figure I1.8: Segmentation par étiquetage en composantes connexes.

I1.6. La squelettisation [23]

La squelettisation d’une image binaire est une technique qui extrait ce que I’on appelle Ie
squelette. Celui-ci représente en fait la quantit¢ d’informations minimale qui décrit
complétement I’image. Ce qui veut dire qu’il est théoriquement possible de restituer une
image originale a partir de son squelette. Le squelette est généralement défini comme étant
I'ensemble des points médians, c'est-a-dire I'ensemble des points ¢quidistants de deux points

de la frontiére.

La squelettisation s’effectue par une succession d’opérations appelées amincissement jusqu’a
obtention d’une structure stable ne pouvant plus €tre amincie, c’est-a-dire dont les éléments

sont des lignes d’une épaisseur d’un pixel.

L’étude de la squelettisation est présentée dans le chapitre I11.

I1.7. Conclusion

Ce chapitre a ¢été I'objet d’une étude de trois ¢tapes fondamentales dans la plupart des
systemes de vision par ordinateur, Pacquisition, le filtrage et la segmentation d’images. Le
filtrage a pour but de réduire I’amplitude des variations d’intensité dans chaque région, tout en
conservant les transitions entre régions adjacentes et donc amé€liorer la qualité de la
segmentation. Cette derniére permet d’engendrer une description compacte de I’image. Nous
avons étudié les deux approches de segmentation

- Lasegmentation par extraction de contours ;

- Lasegmentation par extraction de régions ;
Le choix d’une méthode, ou de I’enchainement de traitements élémentaires, dépendra des

informations dont on dispose a priori sur le contenu de I'image.
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La squelettisation des images

II1.1. Introduction

Le squelette d'un objet est sa forme mince incluse ct centrée et qui caractérise sa géométrie; la
squclettisation représente la transformation qui associc a un objet son squelette. C’est une
opération importante dans le domaine de traitement d’images. Le squelette d'une figure
numeérique est souvent considéré comme le meilleur représentant de la figure elle-méme. En
effet, c’est la structure la plus simple possible permettant de décnire les propriétés
géométriques et/ou topologiques de I'image. Il est utile pour diminuer la quantité de données
a manipuler, et pour simplifier les procédures informatiques exigées pour des buts de

description, détection et classification.

Ce chapitre présente les idées fondamentales pour |’extraction des squelettes, et les illustre
avec quatre algonithmes : l'algorithme d’ARCELLI et SANNITI DI BAJA, I’ Algorithme de
NACCACHE, l'algorithme MB2 et 'algorithme de ZHANG et SUEN.

II1.2. Définitions et propriétés générales [11]
II1.2.1. Définitions

La premiére définition du squelctte d'une forme est due a H.Blum, et consiste a simuler la
propagation d'une ondec.

Le contour de la forme sert a initialiser une onde, qui va se propager a l'intéricur de cctte
forme. Les lieux ou les fronts de I'onde sc rencontrent définissent la trace du squelette. On
peut noter les instants d'apparition des points du squelette, et ainsi reconstruire la forme

initiale par propagation inverse (figure IIL.1).

Figure III.1 : Squelette obtenu par propagation d'une onde.
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CHAPITRE HI : Squelettisation des images

Une autre définition, plus utilisée (notamment cn morphologie mathématique), définit lc
squelette en termes de boules maximales.
Une boule B incluse dans un objet X est dite maximalce s'il n'existe pas d'autre boule B’

incluse dans X ¢t la contenant strictement, c'cst-a-dire :

B <o B'c X = B =8'

Le squelette de X, noté Sk(X), est alors defini comme l'ensemble des centres de ses boules

maximales.

I11.2.2. Propriétés du squelette

e Le squelette est mince (un pixel d’épaisseur).

e Le squelette est invariant par translation et rotation.

e Connaissant les points du squelette, ct les rayons des boules maximales dont ils sont le
centre, on peut reconstruire la forme. La squelettisation est une transformation
réversible.

e Dans le plan, le squelctte et l'objet ont le méme nombre de composantes connexes, et
pour chaque composante connexe, le méme nombre de trous. On dit que le squelette a
méme type d’homotopic que la forme.

e La squelettisation est une transformation semi-continue. C'est la l'origine de sa

faiblesse : une extréme sensibilité au bruit (figures 1112 et [I1.3).

/ \
N\ b

Figure I11.2 : Illustration de la semi-continuité de la squelettisation :

le squelette de deux carrés qui tendent I'un vers I'autre n'est pas comparable au

squelette du rectangle.
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Squelette

Figure II1.3 : THustration de la sensibilité du squelette au bruit sur la forme.

I1.3. Les algorithmes de squelettisation

II1.3.1. Algorithme d’ARCELLI et SANNITI DI BAJA [3, 5]

L’algorithme d’ARCELLI (ou algorithme de comparaison) utilise I’ensemble de huit (08)
masques notés par Al, A2, A3, A4, B1, B2, B3, et B4 ( figure I11.4).

0fo0]* * 10 £ * 10| 0100 BE
011 Ll1rjof [1]1]o 011 * 1] 110
* 1] 11> *|o]o 0]0|* 11> *|*]0
Al A2 A3 A4 Bl B2

*[1]1 0 *]*

* 1] 011

000 * |1

B3 B4

Figure [11.4 : Ensemble de masques.

Dans ces masques, les O correspondent aux pixels blancs de I’image (fond), les 1 aux pixels
noirs (objet), et les astérisques peuvent correspondre a O ou a 1 (Ces notations seront gardées
tout au long de ce mémoire).

On balaye I'image avec les 8 masques 3X3 de la (Figure 1I1.4) dans I’ordre Al, B1, A2, B2,
A3. B3, A4, et B4. Si I'une des configurations cst vérifiée, le pixel central est remplacé par 0.

L'opé¢ration est réitérée jusqu'a stabilité.

En utilisant cet algorithme on obtient un squelette non centré.
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[11.3.2. Algorithme de NACCACHE (3]

Les pixels des objets ont une valeur égale a 1 (noir), et les pixels du fond O (blanc). Nous

allons considérer chaque fois un voisinage de huit pixels. comme illustré dans la figure IL3.

P9 P2 P3 J
P8 Pl P4
P7 P6 P5

Figure I111.5 : Le voisinage du pixel P1.

Pour cet algorithme on définit :

1. B(P1):le nombre de voisins non nuls de P1.

B(P1)=P2+P3+P4+P5+P6+P7+P8+P9.

2. Un point limite comme étant un point noir avec au moins un des quatre voisins

blancs.

3. Un point final comme étant un point noir avec au plus un des huit voisins noirs.

4, X(P1) : définit par :

s

> b

1=2

ou
bi=l

bi=0

atlleurs

¢’est a dire d’une autre fagonona:

X(P1)=b2 +b3 + b4 + b5 tel que :

1 si (PQ)=0) er (P3) =l
b2 =

0 sinon

si (P(2i=2) est blanc et (PQi-1) ou (P(2i) est noir)

ou P#4) =1)
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1 si (P(4) =0) e (P(S) =t ou P6) =1)

b3 =

0 sinon

I st (P(6) =0) et (P(7) =t ou P8 =1)
b4 =

0 sinon

1 si (P(8) =0) er (P9) =1 ou P(10) = 1)
bsS =

0 sinon

Le modele proposé est balayé sur toute I"image.

Le point P1 est repéré si les 0 tests suivants sont vérifiés.

l. P2+P4+P6+P8<=3 ... (P1 est un point limite).

2. B(PI)>=2 ... (P1 n’est pas un point final).

3. NPl)>=1....... N(p1) est le nombre de points non repérés (maintenus).
4. X(P1)=1.eeee. (P1 n’est pas un point de rupture).

Ce test a ¢té utilisé dans le premier algorithme présenté précédemment lors de la construction
des huit fenétres d’ARCELLIL Par exemple la fenétre Al montrée dans la figurelll.6 a été
construite tel que X(P1) =1, en effet ;

X(P1)=b2 +b3 + b4 + b5 avec :

e b2=1 car P(2)=0 et P(4)=1.
e b3=0 car P(4)=1.
e bd=0 car P(6)=1.
e B5=0 car P(8§)=0 ct P(9)=0.

On abien X(P1) =1 = P1 n’est pas un point de rupture, d’ou la fenétre Al centrée sur le

point P1 vérifie bien |'un des critéres de squelettisation.
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0 0 *
PO |P@2) |PO)
0 1 1
P(8) jP(1) |P(4)
* 1 *
P(7) |P(6) |P(5)

Figure I11.6 : La fenétre Al de I’algorithme d’ARCELLL

5. P4 est non repéré ou X(P4) = | ce test préserve la forme de I’image.
6. P6 est maintenu (non repéré) ou X(P6) = 1 ce test préserve la forme de I’image

comme le test (5).

A la fin du balayage tous les points repérés sont effacés.

e Analyse de I’algorithme de NACCACHE

Les six opérations données précédemment peuvent étre expliquées par les étapes suivantes :
Pour éliminer le point P, on doit vérifier qu’il n’est pas un point final, ni un point de rupture,
et que sa suppression ne cause pas d’érosion. Pour chaque point P on doit comparer le

voisinage de P avec les quatre fenétres de la figure II1 7.

St le voisinage de P est en accord avec 'une des quatre fenétres, alors le point P n’est pas
repéré. Notons que les points indiqués par X et Y dans les fenétres n’influent pas sur les
opérations & traiter et ne portent aucune condition (c’est a dire le blanc ou le noir pour le X et

le Y ne change pas le processus).

On examine maintenant les quatre fenétres une par une, pour justifier pourquoi ces fenétres
permettent le test du point P pour le¢ point de rupture, le point final et I’¢rosion.
Si le voisinage de P est en accord avec I'une des fenétres (A), (B) ou (C) de la figure IIL.7.

deux situations se présentent :

1. Sitous les X sont blancs, alors P est un point final.
2. Si au moins un des X c¢st un point noir, alors Pest un point de rupture. Dans ces

deux cas, P ne doit pas étre repéré.

Examinons maintenant la fenétre (D) de la figure I11.7, st au moins un X et au moins un Y est
noir, alors P devient un point de rupture et ne doit pas étre repéré. En facilitant I’analyse, on
suppose qu’en premier lieu tous les X sont blancs, alors il y a huit configurations possibles

comme le montre la figure II1.8, dans les configurations W1, W2 et W3 le pixel P est un point
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final, et la configuration W4 fait que le point P soit un point de rupturc: Dans les
configurations W5, W6, et W7 le point P ne doit pas €tre enlevé ( trouvé expérimentalement
par NACCACHE). Dans les configurations W7 et WS, le point P est en fait un bruit. Le bruit
doit étre enlevé a priori des modéles traités, d’ou les configurations W7 et W8 peuvent ne pas

exister au début du processus de squelettisation.

D’autre part, un point qui porte une information sur la forme du modéle dans 'image ne doit

pas étre effacé,

Par symétrie, on prolonge notre analyse dans le cas, de la fenétre (D), ou tous les Y sont des
points blancs et les X prennent des valeurs variables de blanc et de noir, d’ol pour la fenétre

(D), les points X et Y ont des valeurs qui ne changent pas le processus.

110X X |X | X L1010 A1 XX

0P | X a P! X 0 P 1 0 P 0

X1X X 1 |0 | X X|10|o0 viv|vy
(&) (B) (C) (D)

Figure IIL.7 : Si le voisinage du point noir ressemble a I’une des quatre fenétres

masque), le point P n’est pas repéré ; X et Y ont des valeurs quelconques.
q p P P q q

0|0 ]a 0{0|a0 0100 0,00

0|P | O O |P |0 o lP {0 O P |O

1|00 0|t o 0|0 |t 1101
Wi W2 W3 W4

alolaog 0|00 0| aflo 0|0l

o lr | a 0P| o o /PO 0P |0

o |1 |1 L]1]o0 L1t ] D]Jofo
W5 W6 W7 W3

Figure I11.8 : Huit fenétre dérivées de la fenétre (d).
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I11.3.3. Algorithme de MB2 [0]

MB2 est un algorithme d’amincissement itératif et paralléle. II consiste a supprimer des pixels
correspondant a certains ¢tats de voisinage. Ces derniers sont basés sur les modéles de la

figurelll.9 :

1]

l &4 ¢ 5)
i

.
||
p

Figure I11.9 : Les modeles MB2.

( a considérer également toutes leurs versions tournées de /2).

Dans ces modéles. les Pixels noirs et gris apparticnnent aux objets et les Pixels blancs au
fond. On cherche la coincidence exacte d’un pixel de I'image avec le modéle entier. Tel que

le pixel noir est le pixel concemé.

Remarque : L'itération MB2 consiste a enlever simultanément (procédé paralléle)
tous les Pixels qui vérifient a1 ou a2, mais pas le #. L'algorithme MB2 se réitére

jusqu'a ce que la stabilité soit atteinte.
Jusq q

* Procéde MB2

Soit al, a2, b, d1, d2, e4, et x des variables binaires qui représentent des pixels.
Les opérations logiques et arithmétiques sont représentées comme suit : (& = AND), (| =OR),

(" = XOR), (V= ANDNQOT), et (+ est I’addition arithmétique standard).

ed = xN & xE ;
ed =ed & edSW & x ;
al = (e4W \XE ) | (e4E XxW ) | (edN xS ) | (e4dS \xN ) ;

dl =x|xSW;

d2 = x| xSE;

a2 = (e4dSE\dIN ) | (edNW \d1E ) | (e4SW\d2N ) | (e4NE\d2W ) ;
b=x"xN;

b=b&bE&(X"XE);
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b=b|bS;
b=b|bW
x=x\((alla2)\bh).

Le nombre d'opérations booléennes exigées par une itération MB2 est de 28. Cc procédé

emploie 7 variables binaires par Pixel; mais certaines d'entre elles ont pu étre réutilisées, ainsi

leur nombre devient 5.

HI1.3.4. Algorithme de ZHANG et SUEN [12]

Dans cette section nous présentons un algorithme développé par Zhang et Suen pour amincir

des images binaires. Comme précédemment, les pixels des objets ont une valeur égale a 1

(noir), et les pixels du fond 0 (blanc). Et nous considérons a chaque fois un voisinage de huit

pixels, comme illustré dans la figure I1.10 :

P9 P2 P3
P8 Pl P4
P7 P6 P5

Figure I11.10 : Le voisinage du pixel P1.

Cet algorithme comporte deux ¢étapes, dans chacune d’elles le pixel P1 et ces huit voisins

doivent vérifier un ensemble de conditions.

e La premicre étape force d zéro le pixel P1 du contour, qui satisfait toutes les conditions

suivantes :

1) 2<Npl<o6
2) S(ply=1

3) P2*pd*p6=0
4) P4*p6*p8=0

Tel que : N(pl1) =p2 + p3 + p4 +...+ p9 est le nombre de voisins noirs du pixel p1.

Et S(pi) est le nombre de transitions 0-1 dans ’ordre p2.p3,....p9,P2.
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La deuxiéme étape gardc les deux premicres conditions, mais les conditions 3 et 4

deviennent :

3y p2 * pd *p8 =0.
4y p2 * p6 *p8 =0.

Les pixels qui vérifient les conditions des étapes 1 et 2 sont forcés a zéro (blanc), et ceux qui
ne les vérifient pas gardent leurs mémes valeurs.
On note que les pixels vérifiant ces conditions doivent étre supprimés simultanément.

L’algorithme de ZHANG et SUEN est donné comme suit :

DEBUT

Pour chaque pixel P1 de I'image obtenue a I'étape de binarisation faire

DEBUT

N(pl) = p2+p3+p4+p5+p6+p7+p8+p9 ; {nombre de voisins noirs de p1}
S(p1) = nombre de transitions 0-1 dans ’ordre p2,...,p9 P2 ;

{1°" étape :}

Si( (2=<N(p1)>=6) et (S(pl)=1) et (p2*p4*p6=0) et (p4*p6*p8=0) ) alors
Enregistrer tous les points qui satisfont les conditions ;

{2°™ étape :}

Si ( (2=<N(p1)>=06) et (S(p1)=1) et (p2*p4*p8=0) et (p2*p6*p8=0) ) alors

Enregistrer encore tous les points qui satisfont les conditions. ;

Si tous les points qui satisfont les conditions ont été détectées alors

Forcer a zéro tous les points enregistrés;

FIN ;
FIN.
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I11.4. Conclusion

Dans ce chapitre nous avons présenté quelques methodes de squelettisation, ainsi que les

conditions nécessaires que doit vérificr un pixel noir avant d’étre éliminé.

Contrairement a la mcthode d’ARCELLL les résultats par les algorithmes de ZHANG ct
SUEN et de MB2 sont des squelettes médians.

L’algorithme d’amincissement parallele donné par NNACCACHE conserve bien la forme de

’image binaire originale mais a les deux inconvénients suivants :

= (et algorithme laisse des pixels étranges (branches) dans le squelette.

®  Le squelette final n’est pas connexe.

Dans notre méthode nous avons utilisé ’algorithme de ZHANG et SUEN, car il préserve de
tagon remarquable la forme de I'image onginale, le squelette obtenu est médian, connexe et

sans embranchements.
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IV.1. Introduction

Les systemes de classification des chromosomes demandent souvent l'intervention humaine
quand il s'agit de séparer les chromosomes qui se touchent ou qui se¢ chevauchent. En effet, les
images cellulaires présentent trés souvent des contacts (chromosomes qui se touchent) ou des
chevauchements. Les difficultés d’automatiser une méthode de séparation sont dues

principalement aux points suivants :

e La nature variable des chromosomes : le volume, la position, et I’orientation dans
"image sont trés aléatoires.
e Les images a traiter présentent une trés grande variété de chevauchement et de contact,

dont plusieurs sont imprévisibles.
De ce fait, la méthode de séparation doit étre générale pour résoudre le maximum de cas.

Quand deux chromosomes se touchent, on trouve deux points de coupe dans la frontiere
commune entre cux. Dans le cas du chevauchement, quatre points de coupes sont impliques,
ils doivent tous é&tre trouvés correctement, ces points sont dits les points intéressants. Dans la
plupart des méthodes de séparation, la tiche principale est de les trouver. Une fois fait, le reste

du procédé de séparation devient relativement facile.

Dans ce chapitre, il nous a semblé indispensable de consacrer la premiere partie a I’étude de
I’état de ’art afin de familiariser le lecteur avec les notions et termes utilisés dans ce domaine.

Ensuite, nous détaillerons notre méthode de séparation.

IV.2. Etat de I’art

IV.2.1. Séparation géométrique des chromosomes [1]

Cette méthode utilise le contour comme ['unique donnée initiale, elle s’intéresse aux
changements brusques de son orientation, tel que chaque changement représente une certaine
mesure de courbure. Un point est ainsi affecté a chaque grande courbure. Ces points sont
appelés les points intéressants, parmi eux, on trouve les points de coupe qui vont permettre la

séparation.

La détection des points intéressants sur le contour est effectuée en employant une €valuation
de la fonction de courbure, elle est définie comme étant le taux de changement de la pente sur

le contour. Cette fonction fait appel a des dénivées de premier ct second ordre.
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Le resultat de ce processus est une liste de points intéressants, chacun relatif @ une mesure de
courbure. Les contours des chromosomes comportent plusteurs fluctuations, ce qui fait qu’on
trouve des points méme sur les chromosomes séparés (seuls). Pour trouver les vraies lignes de
séparation, une comparaison avec un modele de chromosomes est effectuée. Cette approche
ne donne de bons résultats que si les contours des objets a séparer sont lisses : ce qui minimise

le nombre de points intéressants trouvés par la fonction de courbure.

1V.2.2 Séparation des chromosomes qui se chevauchent [14]

Cette méthode est basc¢e sur I'utilisation de P’enveloppe convexe ct du squelette des
chromosomes chevauchés. L’enveloppe convexe est utilisée pour retrouver les points de

coupe (de séparation) et le squelette sert a confirmer ou rejeter un résultat obtenu.
La méthode peut étre décrite comme suit :
- Trouver les quatre plus grands sommets de I’ensemble des chromosomes chevauchés.

- Relier entre eux pour former ’enveloppe convexe, voir la figure IV.1.a ol quatre régions

sont marquées 1,2,3.4.

- Dans chacune des régions, rechercher un point de coupe sur le contour dont la distance
entre lui et I’enveloppe est la plus grande. Ce point est le plus profond de la concavité, il

est situé a I’intersection entre le contour et la droite perpendiculaire a I’enveloppe ( Figure

IV.l.a).

Le point d’intersection du squelette est utilisé pour confirmer ou rejeter les points de
coupe trouvés par la concavité la plus profonde, comme le cas du point P de la figure

[V.1b.

Enveloppe Le vrai point
convexe | de coupe
— Le point (P)
(a) (b)

Figure IV.1 : a- Chromosomes chevauchés non tordus. b- Chromosomes chevauchés et

tordus.
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Cette méthode fonctionne bien sur un croisement comme celui de la figure IV.1.a,. Mais elle a
¢choué quand 1’un ou les deux chromosomes sont tordus (figure IV.1.b). La raison est qu'un

point de coupe n'est pas nécessairement le point le plus profond dans une concavité.

IV.2. 3 Séparation des chromosomes qui se touchent [19]
Cette méthode consiste en trois €tapes principales :

La premicre étape est de regrouper la moyenne K d'une représentation algébrique des
moments des Pixels d'image. Elle est calculée pour chaque pixel en tenant compte de sont
voisinage, le moment algébrique fournit une caractéristique du pixel, tout comme le niveau de

gris. Cette étape permet une segmentation de |’image.

Dans la deuxiéme étape, les chromosomes seuls sont classés suivant leurs classes biologiques.
Si un objet chromosomique ne peut étre classé, alors il sera considéré comme un contact

chromosomique (chromosomes qui se touchent).

La troisicme €tape, consiste a mesurer la courbure pour chaque pixel du contour (angle qui

existe entre le voisinage du pixel). Les points de coupes sont relatifs aux plus petits angles.

Le résultat est un ensemble de points dont le nombre dépasse généralement le nombre de
points de coupe. Les vrais points de coupe sont choisis de maniére a ce que l'intérieure des

objets soit toujours a gauche ou a droite des deux segments gauche et droit de I’angle.
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IV.3 Approche adoptée

I1V.3.1. Introduction

Traiter une image, c’est trouver la séquence d’opérateurs a appliquer a I’image d’entrée, pour
produtre en sortie les données désirées. La détermination de cet enchainement repose sur
I"analyse détaillée des spécifications de la requéte a résoudre, et sur les propriétés de I'image
dans le cadre de I’application en question. La méthode adoptée s’appuie sur deux sources de
connaissances : les connaissances dans le domaine d’application, dans notre cas la
cytogénétique ceci a fait |’objet du premier chapitre, et les connaissances sur les méthodes de

Traitement d’Images comme nous 1’avons vu dans le deuxiéme et troisiéme chapitre.

Les connaissances dans le domaine d’application permettent de donner un sens et un
sujet a I'image a traiter. Elles apportent tous les renseignements nécessaires pour
comprendre (connaitre) la requéte. En effet, il est nécessaire, de distinguer dans 1’image les
informations pertinentes, a conserver, de celles qui ne le sont pas et constituent le bruit a
¢liminer. Ces informations ne peuvent pas étre extraites de I’image elle-méme, parce qu’elles
dépendent directement du contexte de I’application, donc I’image en soi ne suffit pas, pour
cela 1l faut luit ajouter un sujet. Considérons la requéte : « Segmenter l'image » portant sur

I''mage présentée dans la figure IV.2. Pour résoudre cette requéte,

il est indispensable de savoir ce que I’image contient avant de la e SR
Rt

segmenter. Doit-on considérer les régions blanches comme étant ;,;,i N
. . , . .. . . -2 ” kd { v .Al‘
les objets a détecter, ou est-ce au contraire les regions noires qui ‘9% A J hﬁ. R
. , . : LI
correspondent aux objets? Avec une telle image, il y a plusieurs '%’Nﬁ g?: C
4 o SN L
fagon de segmenter, mais une seule nous intéresse dans le cadre de ‘: ’? "‘\-f_ﬁ

notre €tude : c'est segmenter l'image pour obtenir des objets Figure IV. 2: Métastase

chromosomiques individuels.

Les connaissances de Traitement d'Images ont en charge la détermination des méthodes
pour résoudre des tiches spécifiques. On distingue d’une part les connaissances sur les
méthodes de Traitement d’Images et d’autre part celles qui définissent la facon de les utiliser.
Les définitions, les lois et le savoir-faire de Traitement d’Images codent différentes facons
possibles d’accomplir une tiche par un enchainement d’actions primitives. Les préférences et
les stratégies proposent une démarche pour choisir entre les différentes fagons, celle qui

semble la plus adaptée. C’est en fonction des connaissances dans le domaine d’application et
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des particularités des images que ces connaissances sélectionnent ou écartent des propositions
d’enchainement. Ces connaissances ne dépendent pas du domaine d'application, ce qui les
rend utilisable pour chaque nouvelle application.

Dans ce chapitre nous allons présenter l'approche que nous avons adoptée pour la réalisation
d'un systtme dc s¢paration des chromosomes qui se touchent ou qui s¢ chevauchent dans une
image de métastase, dans cette approche plusieurs choix, seront présentés. Ces choix
dépendent des données et ne peuvent €tre déterminés qu'a travers des tests. Nous parlerons,
des filtres utilisés, de la méthode de segmentation adoptée, des techniques d’extraction du

contour et du squelette, ct enfin de I’1solement de chaque chromosome.

Le schéma général du systeme de traitement automatique des images de chromosomes est présenté

dans la figure IV.3.
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Image de meétastase

apreés acquisition

Bloc 1
[\ Pré-traitement de I’image

v

[ Segmentation de I’'image

v

Sélection des objets chromosomiques 2
traiter

l l Chromosomes séparés

Séparation des chromosomes Séparation des chromosomes
qui se chevauchent qui se touchent

v

Résultat :

Chromosomes séparés

Bloc 2 \ 4 v

Classification des chromosomes dans un caryotype
{Cette étape fait I’objet d’une autre étude}

Bloc 3 v

Etude des anomalies chromosomiques
{Cette étape fait I’objet d’une autre étude}

Figure IV.3 : Systéme de traitement automatique des images de chromosomes.

Les blocs 2 et 3 font I'objet d une autre étude, dans ce qui suit nous allons détailler les

modules du bloc 1.
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IV.3.2. Description des modules du bloc 1

IV.3.2.1. Pré-traitement

Le but du pré-traitement est d’améliorer la qualité de I'image en atténuant le bruit. Dans notre
cas, le bruit est tout objet non chromosomique pouvant créer des obstacles dans les étapes
ultérieures du traitement, comme exemple nous pouvons citer les tiches qui apparaissent sur

le fond de I'image.

Afin d’éliminer le bruit, I'utilisation d’un filtre est nécessaire. Dans notre cas nous avons
choisi le filtre médian qui élimine le bruit impulsionnel, et le filtre moyen pour un lissage du
contour afin d’améliorer la qualité du squelette, les principes de ces filtres sont décrits dans le

chapitre 11

Les cellules en métaphase présentent de temps en temps des taches dues a la présence d’objets
cellulaires (taches de colorant, noyau. .. ), ces taches ne peuvent pas étre éliminées avec les
filtres de traitement d’image, et risquent d’étre confondues avec les objets chromosomiques
lors de la segmentation, nous avons donné la possibilit¢ a I'utilisateur de les enlever
manuellement grace a un outil de modification de I'image, il agit comme une gomme, avec

laquelle I'utilisateur peut effacer les taches.

IV.3.2.2. Segmentation

Isoler chaque chromosome du fond de I’image est une étape primordiale dans le systeme car
toutes les €tapes qui suivent dépendent de la qualité¢ de la segmentation. Ainsi, il est
nécessaire de choisir une méthode de segmentation qui permet d’obtenir des résultats corrects,

¢’est a dire, qui ne découpe pas I’objet chromosomique et qui ne modifie pas sa forme.

Dans notre cas la segmentation consiste a séparer les objets chromosomiques et a les localiser
en indiquant pour chacun d’eux, ses limites gauche et droite, haute et basse. Reste a choisir la
méthode de segmentation appropriée. Puisque tous les chromosomes ont une texture presque
identique, il est impossible de définir un critére d’homogeénéité pour chaque région (niveau de
gris, couleur), donc la segmentation en utilisant un critere d’homogénéité ou la segmentation
par seuillage (chapitre II) ne sont pas adaptées pour notre probléme. Ainsi, pour le cas de
I"approche région, nous avons choisi la segmentation par étiquetage en composantes
connexes. Cette méthode permet de distinguer chaque objet chromosomique d’un autre en [uj

affectant une étiquette propre a lui.
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Cette méthode nécessite que 1'image soit binaire (le fond de I'image en blanc ct les objets
chromosomiques en noir). Ainsi, nous allons décrire dans ce qui suit 'algorithme de
binarisation utilisé, ensuite ’algorithme de segmentation par étiquetage en composantes

connexes.

1V.3.2.2.1. Binarisation

Apres avoir ¢liminé les différents bruits, il est indispensable de faire une binarisation de
I’image a traiter, car plusicurs ¢tapes qui se suivent doivent étre appliquées sur des images

binaires, parmi ces étapes : la scgmentation, la détection du contour, et la squelettisation.

La binarisation permet d’obtenir une image en noir et blanc ot les chromosomes apparaissent
en noir et le fond en blanc. Son principe est comme décrit dans le chapitre [T : Choisir un seuil
S, ensuite mettre tous les pixels inférieurs a S en noir (niveau de gris=0) et ceux supérieurs a

S en blanc (niveau de gris=255).

Algorithme de binarisation

Soit Ima I’'image initiale, et ImaBin I’image binaire de dimension max_ligne * max_colonne.

DEBUT

Pour i:=0 a max ligne-1 faire

Pour j :=0 a max_colonne -1 faire

Si Imafi,j]<S alors ImaBin[i,)] :=0;

Sinon ImaBin[i,j] :=255;

FIN ;

Pour le choix du seuil, il existe deux possibilités :

e Soit I'utilisateur introduit un seuil entre 0 et 255.

e Soit le seuil ecst calculé automatiquement selon I’algorithme qui se base sur

[’histogramme de ’image .

42



CHAPITRE IV : Techniques de séparation

Algorithme de calcul du seuil basé sur I’histogramme [2]

1. Créer I'histogramme H[i], avec H vecteur de 256 entiers, chaque H{i] correspond au
nombre de pixels ayant le niveau de gris i.
2. Calculer ta moyenne de I'image ct la considérer comme seuit initial :

Nblig ~1Nhcol -1

B | .
T_nblig*nbcol Z Z[(l’j)

=0 j=0

t
3. Calculer T{,,,,‘,, = /* t

rl:ii*H[i] z‘z:iH[i]

— =0
Ty =0
4. Calculer 14, = 2%t
, RAS]
(= S a0 w= 2, B
(=7 +1 =i

5. Sile seuil ‘T’est égal a (Tob,e, + Tfo,,d ) alors ‘T est le seuil recherché. Dans le

cas contraire, affecter au seuil la valeur (Tobj(,, + Tﬂ,,,d ) et recommencer |'itération a

partir de la troisieme étape.

Le résultat de la binarisation est illustré dans la figure suivant :

Image ongnale Image binaire

Figure IV.4 : Binarisation d’image.

43




CHAPITRE 1V : Techniques de séparation

Remarquons dans la figure ci-dessus la présence de pixels blancs dans une région noire, et de
pixels noirs dans le fond blanc. Pour corriger ces pixel nous avons utilisé les filtres

morphologiques : dilatation, ¢rosion, dont le principe est décrit dans le chapitre 1.

Erosion

En appliquant I’¢rosion, les tiaches noires dans les zones blanches sont éliminées (figure IV.5)

Figure IV.5 : Image apreés érosion.

On remarque que la tiche noire a disparu, mais le volume de 1’objet est diminué, car les pixels
du contour sont changés en pixels blancs. Pour retrouver le volume initial de 1’objet, on

applique a I'image érodée de la figure IV.S une dilatation.

Dilatation

En appliquant une dilatation sur I'image de la figure V.5, les taches blanches sont éliminées,

et la taille initiale du chromosome est retrouvée (figure IV.6).

Figure IV.6 : Image dilatée.

Remarque

La binarisation est la premiére étape de la segmentation, elle peut étre vue également comme
une segmentation car elle subdivise I’image en deux ensembles différents : le fond blanc et les

objets noirs « ou inversement ».
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1V.3.2.2.2. Segmentation par étiquetage en composantes connexes

Afin de réaliser notre segmentation, nous avons opté pour unc méthode d’¢tiquetage ne
nécessitant que deux phases :
e La premiére phasc consiste en un balayage de I'image ligne par ligne, pendant
lequel on affecte une étiquette temporaire a chaque pixel.
e La seconde phase comporte la résolution des équivalences (voir la definition
plus loin) et un deuxiéme balayage de l'image pour I’attribution  des

étiquettes définitives aux pixels.

A la fin de la premiére phase, une région peut avoir plusieurs étiquettes, pour remedier a ce
probleme, | ’algorithme utilise une table appelée : « table d’équivalence » (voir la définition
plus loin) dans laquelle sont sauvegardées les équivalences entre étiquettes. Par conséquent,
lorsque toute I'image a été traitée, il faut résoudre ces équivalences. L’étiquette finale pour les

différentes régions connexes étant obtenue par passage dans la table d’équivalence.

Nous avons jugé utile, avant d’entamer la démarche concernant le processus d’étiquetage,
d’indiquer clairement la signification du mot « équivalence » ainsi que le rdle et la gestion de

la « table d’équivalence ».

Equivalence : Une étiquette ‘a’ est dite ¢quivalente a I’étiquette ‘b’ s’il existe un chemin
reliant le point correspondant a ‘a’ au point correspondant a ‘b’ dans I’image, tel que ce

chemin ne passe pas par ‘0.

Table d’équivalence : La réduction du nombre de balayages a deux est misc en évidence
grace a cette table, du moment qu’elle permet de gérer les équivalences. Ce qui nous incite a
dire que, vu lintérét majeur qu’elle présente, nous devons la gérer soigneusement car sa

mauvaise gestion conduit inévitablement a un mauvais étiquetage.

La structure utilisée pour l'implémentation de la table d’équivalence est un tableau
dynamique, la taille dc ce tableau augmente pendant le parcours séquentiel de I’image selon le
besoin, c’est-a-dire, lors de ’apparition de nouvelles étiquettes et lors de I"insertion des

étiquettes équivalentes a d’autres €tiquettes.

Maintenant, nous passons au processus d'étiquetage avec plus de détails.
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Processus d’étiquetage
La binarisation est la phase préliminaire a I’étiquetage, soit ImaBin ’image binaire.

Algorithme du premier balayage

DEBUT o
etiq :=0;
Pour toutes les lignes de ImaBin faire
Tant que non fin de la ligne courante faire
DEBUT
Si (ImaBin [1,j] <> 255) alors
DEBUT
Si (tous les prédécesseurs de ImaBin [i,j] sont 4 255 (blanc)) alors
ImaBin [i,j] := etiq ;
etiq := etiq +1
Sinon
Si (tous les prédécesseurs de ImaBin [i,j] ont la méme étiquette ‘¢’) alors
ImaBin [i,}] :=e
Sinon
DEBUT
Soit el :=minl; (*)
ImaBin {i,j] :=el ;
mise a jour de la table d’équivalence ;  (**)
(Concernant les deux instructions : (*) et (**),voir plus
loin pour plus de clarté).
FIN ;
FIN ;
FIN ;
FIN ;

On donne ici des éclaircissements sur cet algorithme :
* Au fur et a mesure qu’on progresse dans le balayage de I’image, de nouvelles
étiquettes apparaissent, par conséquent on alloue une nouvelle colonne pour chacune

d’elles.
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Dans cct algorithme, on considere pour chaque point P ses voisins déja traités. Dans

notre cas, nous travaillons avec la 8-connexité.

4 3 2 2
\\T‘/ T

s <01 3| *<T® T 1
rAEIR i

6 7 8 4
8-connexité 4-connexité

Donc, le nombre des prédécesseurs avec la 8-connexité pour chaque point est trois (le pixel 3,

4etS).

e La mise a jour de la table d’équivalence se fait de la maniére suivante

Lors de ce premier balayage de I'image et en arrivant & un pixel a étiqueter dont les
prédécesseurs sont différents, on prend la derniére étiquette de la colonne (et cela au niveau
de la table d’¢quivalence) correspondant a I’étiquette de I’un des trois prédécesseurs, soit ‘a’
cettc étiquette. Ensuite, on récupére les derniéres étiquettes des colonnes correspondantes aux
etiquettes des autres prédécesseurs, soient * b’et ‘c’ ces étiquettes. Aprés une comparaison
entre ‘a’ et ‘b’ et ‘c’, I’étiquette la plus basse est attribuée au pixel courant (c’est cette
étiquette qui est nommée dans I’algorithme : minl), aussi elle est insérée dans les colonnes

des étiquettes des autres prédécesseurs.

Chose importante a signaler concernant [’insertion, c’est que cette derniére se fait selon
I"ordre décroissant, ¢’cst-a-dire que les étiquettes d’une méme colonne (exception faite pour
la premiere ctiquette) sont classées de la plus grande a la plus petite, ce qui nous conduit a
dire que la derniere €tiquette d’une colonne donnée n’est rien d’autre que la plus petite
étiquette équivalente a la premicre €tiquette se trouvant dans cette méme colonne. Comme
solution au probléme de I'effet de bord, les éléments de la premiére ligne et dc 1a premiére
colonne sont traités isolément, sauf le pixel de coordonnées (0,0) qui reste tel qu’il était dans

’image binaire.
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e Résolution des équivalences

La résolution des équivalences consiste 4 assigner a chaque étiquette, 1’étiquette la plus petite
qu’elle lui est équivalente, ct cela va se faire au niveau de la table d’équivalence.

L ¢tape de la résolution des équivalences est réalisée par |’algorithme suivant :

Algorithme de Ia résolution des équivalences

DEBUT
Pour::=0 a max lignc faire
Pourj =0 a max_ctiq faire
DEBUT
Si T[i+1,j] <>255 alors
DEBUT
Pour k := 0 a max_etiq faire
DEBUT
Si ( T[0,k] = T[0,] ) alors T[Ok] := T[i+1,j];
FIN ;
FIN ;
FIN;
FIN ;

max_ligne : est I'indice de la derniére ligne de la table d’équivalence.

max_etiq : le nombre maximum d’étiquette.

Ces deux nombres ne sont connus qu’apres la fin du premier balayage.

Remarque

A la fin de cette ¢tape, les différentes étiquettes a affecter aux pixels de I'image ImaBin se

trouvent sur la premicre ligne.
Algorithme du deuxiéme balayage

Enfin, il reste la derni¢re phase du processus d’étiquetage. Ce second balayage de I'image
cxploite la table d’équivalence pour affecter a chaque pixel I’étiquette finale qui lui est

¢quivalente.
L’algorithme de cette phase est le suivant :
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Algorithme du deuxiéme balayage

DEBUT
Pour toutes les lignes de ImaBin faire
Tant que non fin de la ligne courante faire

DEBUT

Si (ImaBin [i,j] <> 255) alors ImaBin [i,j] := T[0, ImaBin {1,j]] ;

FIN ;
FIN ;

Pour illustrer ce processus d’étiquetage, nous proposons cet exempie :

Tableau I : Image de départ apreés initialisation.

1 i \ 0 1 1 0 1

Tableau 2 : Image des étiquettes aprés le premier passage.

1 1 1 0 2 2 0 0
1 1 0 1 1 0 0 3
1 0 1 1 0 0 4 3
1 1 1 0 0 5 3 3
0 0 0 0 6 3 3 3
0 0|0 7 3 3 3 3
8 8 8 3 3 3 3 3
3 3 3 3 3 3 3 3
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Tableau 3 : Table d’équivalence correspondante.

Wl Ww| o ©

W W o ©

Wl W O ©

Wi Wl W o ©

W L] Wl Wl o ©

L W W] W W o ©
W W] Wl Wi W W O ©
Wl W W] W W W wl o

Sélection des objets chromosomiques

L’objectif a atteindre est de pouvoir localiser les différents objets chromosomiques, afin de les
extraire. La segmentation revient, dans notre cas a déterminer le cadre qui délimite chaque
objet chromosomique, cette phase de cadrage qui vient juste aprés la phase de 1’étiquetage, est
trés 1mportante, car un mauvais cadrage conduit automatiquement a une mauvaise

reconnaissance.

Dans le but de détecter ces composantes connexes nous avons adopté les différentes étapes

énumérées ci-apres :

e Balayage de I'image étiquetée ligne par ligne (Horizontalement).
e Balayage de "'image étiquetée colonne par colonne (Verticalement).

e Détermination du cadre de chaque région connexe (chromosome).

50



CHAPITRE IV : Techniques de séparation

Nous allons dans ce qui suit, décrire les étapes énoncées ci-dessus, en donnant pour

clarification, I’algorithme élaboré pour I'impi¢mentation de chaque étape.

a) Balayage horizontal

Dans cette ¢tape, I'image ¢tiquetée est parcourue ligne par ligne en indiquant les limites du

haut et du bas de chaque région connexe.

La procédure du balayage horizontal est donnée par 1’algorithme suivant :

Algorithme de balayage horizontal

1- Parcourir I'image étiquetée ligne par ligne, a la recherche d’unc étiquette. Soit «e»

I’étiquette trouvée.

2- Sauvegarder la coordonnée du pixel correspondant a «e» suivant les lignes, qui n’est autre

que fa limite_haut de la région connexe trouvée.
3- Tant qu’il y a des lignes qui contiennent I’étiquette «e», sauter vers la ligne suivante.

4- En tombant sur une ligne ne contenant pas I’étiquette «e», faire un saut vers la ligne

précédente, cette ligne est la limite_bas de la région connexe trouvée.

5- Pour chaque étiquette non traitée, réitérer les étapes 1, 2, 3, 4.

b) Balayage vertical

C’est le méme principe que le balayage précédent, 'image étiquetée est parcourue colonne

par colonne en indiquant les limites de gauche et de droite de chaque composante connexe.

Ce balayage est donné par la procédure suivante :

Algorithme de balayage vertical

1- Parcourir I'image ctiquetée colonne par colonne & la recherche d'une étiquctte. Soit «el»

I’étiquette trouvée.

2- Sauvegarder la coordonnée du pixel correspondant 4 «el» suivant les colonnes, cette

coordonneée est la limite_gauche de la région connexe trouvée.

3- Tant quiil y a des colonnes qui conticnnent I’étiquette «el », sauter vers la colonne

sutvante.
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4- En tombant sur une colonne ne contenant pas i’étiquette «el», faire un saut vers la

colonne précédente, cette colonne est la limite_droite de la région connexe trouvée.

5- Pour chaque étiquette non traitée, réitérer les étapes 1, 2, 3, 4.

¢) Cadrage

Arrivé a ce stade, et ayant réalis¢ les deux balayages précédents, on peut facilement tirer a
partir des résultats obtenus, les différents sommets pour déterminer tous les cadres, qui
délimitent chaque composante connexe, afin de les extraire.

Pour plus de clarté, nous proposons ’algorithme récursif décrit comme suit :

Algorithme de cadrage

1- Pour unc étiquette donnée récupérer :
e Lalimite haut.
e Lalimite bas.
e Lalimite gauche.
e Lalimite droite.
2- Faire P’extraction de la région connexe (le chromosome) et la sauvegarder dans un
tableau.

3- Pour chaque composante connexe, réitérer le méme processus.

Remarque

e L’étiquetage de I’'image permet de distinguer les différentes composantes connexes en

leurs attribuant des étiquettes distinctes (ces étiquettes sont des entiers),

e L’extraction des objets chromosomiques permet d’obtenir un ensemble d’images dont

chacune contient un seul objet.
1V.3.2.3. La séparation des chromosomes

L’observation attentive des images de métastases nous a permis de constater, d’une part qu’il
existe plusieurs cas de contact et chevauchement chromosomique, et d’autre part que chaque
cas nécessite une solution (méthode de séparation) propre a lui. Les chromosomes qui se
chevauchent (ou qui se touchent), présentent une disposition et une forme trés aléatoire, il est
donc difficile de trouver une meéthode qui soit applicable a tout type de contact ou de

chevauchement sans qu’elle ne soit modifiable. Apres avoir étudié chaque cas séparément,
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nous avons mis au point une nouvelle méthode qualifice de générale et flexible. Elle est
générale parce qu’elle utilise chaque fois les méme étapes de base pour résoudre tous les cas,
et elle est flexible car ces étapes de base sont utilisées d’une maniere adaptée selon le cas a

résoudre.

L’organigramme de la figure IV.7, décrit enchainement global des étapes de la séparation.
Par la suite, nous expliquerons chaque étape selon le cas a traiter (chromosomes qul se
touchent ou qui se chevauchent) et nous donnerons les algorithmes associés. Nous allons
présenter ¢galement les critéres permettant de distinguer automatiquement entre les différents

cas de chevauchement ou du contact chromosomique.
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[ Image obtenue apres €tiquetage et cadrage ]

,

Sélection du cadre a
traiter

L’objet est un

Chromosomes qui se touchent ou
chromosome seul

se chevauchent

v v

{ Extraction du } Extraction du squelette des chromosomes qui se

contour touchent ou se chevauchent

'

Détection du point d’intersection du squelette ]

I

Détection des points d’extrémités du squelette

%

Détection des points début et fin du balayage du contour

\

Y.

e N

Balayage du contour et détection des points de coupes

A 4
Réalisation des lignes de séparation

'

[ Isolement de chaque chromosome

"Résultat :

Ihiage de chromosomes
séparés

Figure IV.7 : Les étapes de la méthode de séparation.
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[V.3.2.3.1. Identification du probléme

Dans les images de métastase on distingue les cas de chevauchement et de contact de la
figure ci-dessous, ce sont les cas qui reviennent le plus souvent, le reste des cas n’est qu’une

combinaison de ces demniers,

Figure IV.8 : Les cas de base de chevauchement et contact.

Les cas présentés dans cette image sont les cas de base de chevauchement et de contact
chromosomique, c’est a dire que si on observe un objet chromosomique dans une image il ne

peut étre comparé qu’avec ’un de ces cas.
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Alors. résoudre le probleme de chevauchement ct/ou de contact chromosomique revient a

résoudre les 4 cas de cette figure.

En utilisant notre méthode, nous avons réussi a séparer tous les cas de la figure [V.8. La
résolution. I'agrandissement d’images. ct l'orientation des chromosomes ne cause plus de

probleme lors de la séparation.
IV.3.2.3.2. Sélection du cadre a traiter

Les ¢tapes de traitement précédentes, ont permis de donner a chaque objet chromosomique
(chromosomes seuls, se touchant ou se chevauchant) une étiquette propre a lui, et de le mettre
ensuitc dans un cadre pour constituer un ensemble d’images ¢lémentaires dont chacune
comporte un seul objet. Ceci permet de sélectionner les cadres (ou images élémentaires)
comportant un chevauchement d’une part, et ceux comportant un contact d’autre part. En cffet

["utilisateur est appelé a sélectionner le cadre qu’il veut traiter.

1V.3.2.3.3. La squelettisation

Dans notre méthode, nous nous intéressons au squelette dans le but d’avoir :

{.Le point d’intersection : Ce point se situe toujours a !intérieur de la zone du
chevauchement, il est considéré comme point de référence pour la détection des points de

coupe (voir plus loin).

2.Les points d’extremité du squelette : Le nombre de points d’extrémités permet de distinguer
entre les différents cas de contact et/ou chevauchement, ces points permettent I’ obtention des

points contour de debut et fin du balayage (voir plus loin).

L’algorithme de squelettisation que nous avons utilis¢ est celui de Zhang et Suen, il nous a
permit d’obtenir des squelettes médians. Dans certains cas, ce dernier peut comporter des

embranchements, il faut donc précéder cette étape par un lissage du contour.
L’algorithme de Zhang ct Suen est détaillé dans le chapitre I11.

La figure IV.9 présente le résultat de la squelettisation appliquée sur les images de la figure

V.8
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Figure IV.9 : Les résultats de la squelettisation.

IV.3.2.3.3.1. Discussion du résultat de la squelettisation

Le squelette de 'image (1) et celui de ’image (2) présentent le méme nombre de points
d’intersection (deux pour chacune), et méme nombre de points d’extrémités (quatre pour
chacune). Ce qui fait que ces informations ne permettent pas de distinguer entre le
chevauchement de I'image (1) et le contact de 1’image (2), c’est pour cela que la décision a

été accordée a I'utilisateur dans I’étape de la sélection des cadres.

Les images (2, 3, 4) de la figure IV.8 présentent les cas de base des contacts, chacune d’elles
possede un nombre de points d’intersection et d’extrémité différent de 'autre, mais une fois

que l’utilisateur aurait sélectionné le cadre, il reviendra au squelette de préciser le type de
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contact, et ce a I’aide du nombre d’extrémités, ainsi la méthode de séparation spécifique au

cas sera utilisée.

L’organigramme suivant donne plus d’explications :

Données initiales :

L’utilisateur sélectionne le cadre A traiter Calcul du nombre d’extrémités ‘E’.

Chevauchement 4 Contact

Type d’objet

Cas 1 Cas 3 Cas 4 Cas 2

Figure IV.10 : Reconnaissance des types des chevauchements et des contacts.

Dans ce qui suit, nous allons voir comment retrouver les points d’intersection et d’extrémités
q

du squelette, et connaitre leurs rdles.

1V.3.2.3.3.2. Point d’intersection du squelette

Définition du Point d’intersection du squelette

Dans le cas d’un chevauchement chromosomique, le point d’intersection est le seul point qui
appartient simultanément aux deux chromosomes qui se chevauchent, il se situe toujours a

Uintérieur de la zone de chevauchement (imagel de la figure IV.9).
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Dans le cas d’un contact, le point d’intersection du squelette n’appartient pas forcément a la
région du contact ( voir les images 2, 3, 4 de la figure IV.9), mais il joue toujours le méme

role.

Détection du point d’intersection

Pour retrouver ce point, on balaye ’image (apres squelettisation) avec des masques de 3*3
pixels, et on calcule pour chaque pixel noir (pixel appartenant au squelette) le nombre de

voisins noirs. Le point d’intersection correspond au pixel ayant plus de deux voisins noirs.

Algorithme de détection du point d’intersection

DEBUT
Pour chaque pixel P de I’image obtenue aprés squelettisation faire
DEBUT
Si P est noir alors
calculer le nombre de pixels noirs autour de P ;
Si P posseéde plus de deux pixels voisins noirs alors
DEBUT
P est un pixel d’intersection ;
Terminer;
FIN;
FIN;
FIN ;

Le role du point d’intersection du squelette

Parmi tous les points du contour, les points de coupe sont les plus proches au point
d’intersection du squelette. Il suffit donc de balayer le contour et de calculer les distances
entre les points du contour et le point d’intersection du squelette. Les points de coupe sont

relatifs aux plus courtes distances.

La figure suivante illustre clairement cette idée :
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3 ‘l.
Le contour R

Le squelette _~=-r<\ .]
l'! Les points de conpe.

Les points d'intersection de squelette.
Les phas courtes distances.

Les aatres distances.

s —— )
. — — s
r:,f e~ L -

Figure IV.11 : Le point d’intersection du squelette et les distances aux points du contour.

Remarque

Dans e cas du contact de I'image 3 de la figure V.8, le point d’intersection n’existe pas. Une

méthode de détection des points de coupe propres a ce cas sera décrite plus loin

1V.3.2.3.3.3. Points d’extrémités du squelette
Définition

Le point d’extrémité du squelette est le point relatif & un étendu (ou bras) chromosomique. De
ce fait, le nombre d’extrémités du squelette est égal au nombre de bras de Pobjet.
L’organigramme de la figure IV.10 montre le r6le du nombre d’extrémités du squelette pour

la sélection du type de contact.

Détection des points d’extrémités

D’une manieére similaire a celle de la détection du point d’intersection, on calcule le nombre
de voisins noirs de chaque pixel du squelette pris comme pixel central de la fenétre 3*3. Dans
le cas ol ce dernier a un unique voisin noir, alors il correspond a un pixel d’extrémité du

squelette.

Les situations possibles sont présentées dans la figure suivante :
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Extrémité N Extrérmte S Extrémité £ Extrémité O

Extrémité N/E Extrénuté N/O Extrémité S/O Extrémité S/E

Figure IV.12 : Les masques utilisés pour trouver les points d’extrémités du squelette.

{ N:Nord, S : Sud, E : Est, O : Quest }

Algorithme de détection des points d’extrémité

DEBUT

Pour chaque pixel de I’image obtenue aprés squelettisation faire
DEBUT

E= ZPixels VoIsins noirs

Si(E=1) alors
Sélectionner et enregistrer le pixel concemné ;
{ ce pixel est un point d’extrémité du squelette }
FIN ;
FIN ;

Le rdle des points d’extrémité du squelette

Il est tres probable que les points les plus proches au point d’intersection, se trouvent cote a

cote, donc ils ne correspondent pas tous aux points de coupe recherchés (figure I'V.13).
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Mangue d'un point de coupe

Figure IV.13 : Les points de coupe retrouvés sans I’utilisation des points d’extrémités.

Pour palier ce probléme, il faut diviser le contour a balayer en plusieurs parties dont chacune

comporte un seul point le plus proche de I'intersection, cect se fait a I’aide des points

d’extrémités du squelette. En effet, les étendus des extrémités du squelette jusqu’au contour,

permettent de retrouver les points de début et fin de balayage, (figure IV.14) et de définir

ainsi des parties différentes du contour, chacune étant limitée entre deux points de début et fin

de balayage. A ce moment, 1l suffit de mettre la condition de chercher un et un scul point le

plus proche au point d’intersection du squelette dans chacune de ces parties. Ceci assure que

deux points de coupe ne seront jamais adjacents.

I

Cluatnéme partie du contour
Foint de début/fin du balayage
Premiere partie du Point d'extrémité du squelette
contour

I

.. -""-f .
Deuxieme partie
du contour

RV o — o Troizieme partie du contaur _ |

Figure I'V.14 : Partition du contour et détection des points de coupe.
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1V.3.2.3.4. Extraction du contour

Il existe plusicurs opérateurs d’extraction du contour. Dans le chapitre II, nous avons vu les
méthodes les plus utilisées. Dans notre cas le contour fournit I’information giobale sur la
forme de 1’objet, il doit étre d’un pixel d’épaisscur car par la suite nous retrouverons les points
de coupe par un suivi de contour, comme il doit étre le moins sensible possible au bruit pour

nous permettre la détection avec exactitude des vrais points de coupe.

Contrairement au Laplacien, ’opérateur de Sobel présente I’avantage d’étre moins
sensible au bruit, c’est cet algorithme que nous avons adopté. Pour réduire I"épaisseur
du contour, nous avons fait appel & un algorithme d’amincissement des lignes de

contour.

Amincissement des lignes de contour

Amincir un contour revient a déterminer les points exacts de ce contour afin de réduire
celui-ci a une courbe d’un seul pixel d’épaisseur, ainsi nous allons ¢liminer au
maximum ’information redondante afin de diminuer la quantité de données a analyser.
L’approche que nous avons adoptée est composée de deux étapes, la premiere consiste a

amincir les contours suivant la direction horizontale, par contre la seconde réalise

I’amincissement suivant la direction verticale.

On donne I’algorithme d’amincissement suivant la direction horizontale

1- Parcourir I'image ligne par ligne en calculant la différence entre I"intensité du pixel

courant avec celle du pixel précédent.

2- Si le résultat de la différence est égal a (-255), alors marquer le pixel courant avec une

étiquette (etiq).

3. Si le résultat de la différence est ¢gal a (255), alors marquer le pixel precédent par

I*étiquette (et1q).
4- Réitérer les étapes 1, 2, 3 pour tous les pixels.

5. Attribuer la couleur noire a tous les pixels étiquetés, le reste des pixels est mis a blanc.
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Remarque

* Pour I"amincissement suivant la direction verticale, on suit le méme algorithme cité ci-

dessus, sauf que le parcours dans ce cas se fait colonne par colonne.

Les résultats obtenus sont présentés dans la figure suivante

(D
(3)

(2)

(4)

Figure IV.15 : Les contours avant amincissement.
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N

ey (2)

Y

3) 4

Figure I'V.16: Les contours apreés amincissement.

IV.3.2.3.5. Détection des points début et fin du balayage du contour

Pour trouver les points de début/fin du balayage du contour, on fait un étendu du squelette sur
ses points d’extréemiteé jusqu’a trouver un pixel du contour (qui sera le point début/fin du
balayage). On va prendre en compte les deux derniers pixels du squelette, ¢’est a dire le pixel

d’extrémité et celui d’avant (figurelV.17).
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AN

e N

Figure IV.17 : Les directions suivies pour trouver les pixels début/fin du balayage

du contour.
Les fléches sur les masques montrent la direction de I’étendu.

Algorithme de détection des points début/fin du balayage du contour

On note par dir la direction de la 8-connexité , P(i,)) le pixel courant.

DEBUT
Pour tout pixel d’extrémité du squelette faire
DEBUT
Si le pixel voisin de P suivant la direction dir est noir alors
DEBUT
mise a jour de 1, j ; { par exemple pour dir=8, i :=i+1j :=j+1}
Si P appartient au contour de I’objet alors Terminer ;
{Ce point est un point de début/fin du balayage du contour}
FIN ;
FIN ;
KFIN -

Remargue

Le nombre des points d’extrémité du squelette, lc nombre des points de début/fin du balayage,

le nombre de partics du contour a balayer, et le nombre de points de coupe (de séparation)

sont égaux.
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1V.3.2.3.6. Détection des points de coupe

1V.3.2.3.6.1. Détection des points de coupe en utilisant le point d’intersection

I.e contour est maintenant divisé en N parties. tel que N est le nombre de point de début/fin du
balayage. Dans cette étape, on fait un balayage de chacune des régions du contour, ct on
calcule les distances entre les points contour et le point d’intersection du squelette. Nous
allons garder dans chaque région du contour le point le plus proche au point d’intersection du
squelette « relatif  la plus petite distance», Si nous trouvons deux points possédant la méme

et la plus petite distance, alors nous choisissons I'un et nous rejetons 1" autre.

Pour le balayage du contour, nous avons fait appel a une méthode de suivi du contour,
utilisant les directions de la 8-connexité, elle consiste en le passage de pixel en pixel suivant

le contour sans revenir en arriére, comme décrit c1 apres.

On note :
- P(i, ) : le point courant du contour,

- dir: la direction suivant laquelle & partir du point courant du contour, on trouve le

prochain point courant du contour,

- dirprec : la direction suivant laquelle a partir du point courant du contour, on est

siir de trouver le point que I’on a examiné juste avant de trouver le point courant,

- disl : une longueur choisie de maniére a étre supérieure a la longueur du plus

grand objet chromosomique.
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Algorithme du balayage du contour et détection d’un point de coupe

DEBUT
Se mettre sur le point initial P1(1,}); mitialiser disl;
REPETER
TANT QUE le pixel voisin de P suivant la direction dir est noir faire
DEBUT
Si (direprec <> dir) alors
DEBUT
Mettre a jour (i,j), et dir et dirprec en fonction de 1, J ;
{ par exemple, pour dir=1, dirprec=35, i=i+1, j=j-1}
calculer dis : la distance entre P est le point d’intersection ;
si (dis <disl) alors
DEBUT
dis1 : =dis;
mémoriser (i,j); {coordonnées du point
de coupe}
FIN;
FIN;
FIN;
JUSQ’A armriver au point final ;
FIN;

La distance entre deux points P1(x;y;) et P2(x;,y;) est calculée en utilisant la formule

mathématique : distance (P1,P2) = \/ (x2-x1) + (y2-w1) .

Les points de coupe sont trouvés successivement en balayant le contour, donc ordonnés de 1 a
N, ou N est le nombre d’extrémités, cet ordre va étre exploité pour la réalisation des lignes de

séparation (voir plus loin).

LLa figurc V.18 montre le résultat de cette étape obtenu a I’aide de notre application pour le

cas du chevauchement.
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Pomnt de coupe

—

Pomt débutsfin

. &«-{ de balayage

N Point d"intersection

Détection du point Détection des poirts de
d’intersection coupe

Figure 1V.18 : Détection des points de coupe.

Dans le cas ot il n y a aucun point d’intersection du squelette (image3 de la figure IV.8),

I’information qui nous permet de connaitre les lieus des points de coupe utilise /a courbure.

1v.3.2.3.6.2. Détection des points de coupe en utilisant la courbure

Comme précédemment, le contour est divisé en N parties. Dans le cas du contact avec deux
extrémités (image 3 de la figure IV.8) : N=2. Ici les deux points de coupe sont détectés a
partir du contour de I’objet, ils correspondent aux points d’une forte courbure; pour les
trouver, on balaye chaque partie du contour en calculant la courbure de chaque pixel, un point
de coupe est relatif a la plus grande courbure. Dans ce qui suit nous allons voir comment

calculer ces courbures.

La courbure [§]

Un point pour lequel on veut calculer la courbure utilise d’autres points sur la courbe (sur le
contour), de part et d’autre de sa position, qui sont plus ¢loignés que ses simples points

adjacents.

Ainsi pour le point Pj, on considére les deux points Piy et Pi.x et on définit la, courbure

normalisée & I’ordre k, notée Cnk par (voir figure [V.19) .

Cnk=angle (Pix Py, P; Pind/ (IP Pyl + | Py Py
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Figure IV.19 : Courbure a ordre k pour k=5.

1V.3.2.3.7. Réalisation des lignes de coupe (de séparation)

Les lignes de coupe sont les lignes qui séparent les chromosomes qui se chevauchent ou qui

se touchent, elles relient deux points de coupe. Le nombre de ces lignes varie selon le type de

contact et/ou chevauchement, mais le principe de leur réalisation est le méme. Reste 4 savoir

lesquels des points de coupe elles relient. C’est 1a qu’on utilise le fait que ces points de coupe

sont ordonnés et numérotés de 1 a N (N est le nombre d’extrémités) suivant le contour, ceci

nous laisse a distinguer les cas suivants :

e Cas du chevauchement : Quatre lignes de séparation sont nécessaires, ce sont celles

qui relient les points (1) et (2), (4) et (3) : pour le premier chromosome, et les points (1)

et (4), (2) et (3) : pour le deuxiéme chromosome (figure IV.20 ).

Figure IV.20 : Cas du chevauchement.
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* Cas du contact avec deux extrémités : ['unique ligne de séparation est cclle qui relic

les points d’une grande courbure (figure IV.21).

Lo
' \z
ey
4 AN
\ Y
\ N
..
(}

Figure 1V.21 : Cas du contact avec deux extrémités.

e Cas du contact avec quatre extrémités : 1'unique ligne de séparation est soit celle qui
relie les points (2) et (4), soit celle qui relie les points (1) et (3), dans le cas de la
figure 1V.22 ce sont les points (1) et (3) qui sont concemeés, il faut donc éliminer 1’autre
possibilité. Ceci se fait en calculant les courbures au niveau des quatre points de coupe et
d’en ¢liminer celui ayant la plus faible, les vrais points de coupe sont connus
automatiquement, par exemple, si c’est le point 1 qui est éliminé, la ligne de séparation

est celle qui relie les points (4) et (3).

—— -~ h
-~ 1
, (3) e — T
i PR
o

(my ——
{

e {
(2:[ \._wi

Figure IV.22 : Cas du contact avec deux extrémités.

e Cas du contact avec trois extrémités : ’'unique ligne de séparation est soit celle qui
relte les points (1) et (2), soit celle qui relie les points (2) et (3), soit celle qui relie les
potnts (1) et (3). Nous procédons comme dans le cas du contact avec quatre extrémités, et

nous ¢liminons le point correspondant a la plus petite courbure. Dans ’exemple de la
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figure (IV.23), c’est le point (1) qui est ¢liming, ainsi la ligne de séparation relie les

points (2) et (3).

o
L. " (1)
e "“-‘5(3) ™,
i N
- o
SRR VI !
“—-o - —_—e————

Figure IV.23 : Cas du contact avec deux extrémités.

Algorithme de réalisation des lignes de séparation
Rappel

L'¢quation de la droite passant par un point P(x0,y0) et formant un angle@ avec l'axe

des abscisses est :y =tangf * x +A  avec A =y0 - tang8 * x0.

Soit a réaliser une ligne D entre Pi(xi,y1) et Pa(xa,ya). L angle que fait la droite D avec I’axe
des abscisses est donné par :

0 = arctan ((ya-yi)/(xa-xi))

Pour construire la droite D on procede comme suit :

On nitialise x =x1, y =yi, ¢t on calcule 'angle &,

Si 45°<@ <135°, on incrémente y de 1 et on calcule le x correspondant par :

x = (y-A)/ tangé

Si 0°<@ <45° on incrémente x de | et on calcule l¢ y correspondant par :

y=tangf * x +A

St 135°<¢ <180°, on décrémente x de 1 et on calcule le y correspondant

De méme pour les valeurs ncgatives de ¢, dans ce cas au lieu d’incrémenter y ,on le

décrémente.

Ces étapes sont réitérées pour chaque nouveau point P de coordonnées (x, y) jusqu’au point

final.

Ainsi, cn se déplagant, chaque point P(x,y) définit la droite recherchée.
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1V.3.2.3.8. Isolement de chaque chromosome

Dans cettc étape nous allons construire le contour de chaque chromosome.

Pour lc cas du chevauchement, on balaye le contour partant du point (1) jusqu’au point (2)
puis partant du point (3) jusqu’au point (4) : pour le premier chromosome, ensuite partant du
point (2) jusqu’au point (3) puis partant du point (4) jusqu’au point (1) : pour le deuxiéme

chromosome.

Le méme principe est utilisé pour les cas des chromosomes qui se touchent.

1V.3.2.3.9. Reconstruction des chromosomes isolés

Jusqu’a présent nous avons pu construire le vrai contour de chaque chromosome isolé, donc
obtenir toute I’'information concernant sa forme. A présent, nous devons retrouver
I"information concernant la région, c’est a dire remplir les contours par les niveaux de gris de
I’objet original. Pour ce, il faut détecter les points contenus a !’intérieur de la courbe du
contour. Cette €tape est importante, car un syst¢éme de classification automatique et de
détection des aberrations chromosomiques utilise ['information extraite de la région du

chromosome.

e Détection des points d’intérieurs du contour [8]

Etant donnée une courbe discréte S et étant donné un point P de coordonnées (a,b)

n’appartenant pas a S, comment déterminer si P est a ’intérieur ou a I’extérieur de S ?

La méthode que nous avons adopté¢ utilise le fait que tout chemin connexe issu de P « coupe »
nécessairement la courbe S. Il suffit de se limiter 4 une demi-droite horizontale D issue de P ;

on caractérise ensuite les intersections entre D et S.

L’intersection de D et S est formée de sections horizontales connexes (une section horizontale
connexe est un ensemble de points connexes de méme ordonnée). Chacune de ces sections est
caractérisée par ces coordonnées extrémales : (ig a), (iy+r,a), ol r est la longueur de la section.
Les deux points de S qui continuent la droite de part et d’autre d’une section, ¢’est a dire le
point de S adjacent a (ix,a), et le point de S adjacent a (iy+r,a), ont pour ordonnée a+1 ou a-1,
s tous deux ont la méme ordonnée, alors D est uniquement en contact avec S sur la section

considérée, sinon D traverse la courbe S en cette section (figure IV.24).
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Si le nombre de section pour lesquelles D traverse S est impair alors P est dit étre a /'intérieur

de S, sinon P est a /‘extérieur de S.

— 4__._._

Section de contact

Demi-droite D :

2 sections de contact,
une section traversée,
P est un point intérieur

~,

Section raversée
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Figure I'V.24 : Reconnaissance d’un point intérieur.
Reconstruction

Une fois que les pixels d’intérieur du contour sont trouvés, et leurs ordonnées dans 1’image

connue, 1l suffit de leur affecter les niveaux de gris originaux de I’image initiale pour

retrouver chaque chromosome séparé.

Pour le cas du contact on obtient toute 1’information concernant chaque chromosome, par

contre pour le cas du chevauchement, il est impossible de retrouver ’information cachée dans

la région du chevauchement.
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1V.3.3. Conclusion

La separation automatiquc des chromosomes humains est trés importante pour compléter

I"automatisation d’un syst¢me de classification et d'étude des aberrations chromosomiques.

La méthode de séparation présentée dans ce chapitre et que nous avons adoptée est une
méthode géomeétrique. Elle repose sur ’utilisation du squelette et du contour, pour retrouver
tout d’abord les points de coupe qui définissent les lignes de séparation, ensuite le contour de
chaque chromosome isol€ ; enfin une reconstruction permet de redonner aux chromosomes

leur apparence initiale ( texture, distribution des niveaux de gris).
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V.1. Introduction

Dans ce chapitre nous allons présenter le logiciel que nous avons réalisé comme application a
la séparation des chromosomes se touchant et se chevauchant, en vue d’une automatisation

d’un Systéeme de Détection d’ Anomalies Chromosomiques.

L’apparition et I’expansion de Ienvironnement WINDOWS ont offert a I’utilisateur un
ensemble d’outils performant et facile d’emploi. En effet cela nous a permis de réaliser ce

logiciel.

V.2. Généralité

SC2002 ou « Séparation des Chromosomes 2002 » est un logiciel réalisé grice a 1’outil de
programmation DELPHI version 5 sous environnement Windows 98. Le choix du langage
DELPHI est justifié¢ par la souplesse et la simplicité avec laquelle celui-la supporte la
programmation orientée objet, et par le besoin d’un environnement de programmation évolug,

permettant une description rapide des algorithmes en POO ( Programmation Orientée Objet).

SC2002 est une application MDI (Multiple Document Interface) offrant ainsi 2 I’utilisateur la
possibilit¢ de visualiser plusieurs images en méme temps. La présence d’un menu bien
amenagé, d’une barre de boutons, d’une boite a outils et d’une barre d’état, facilite

Iutilisation du logiciel.

Ce logiciel réalise essentiellement deux fonctions :
La premiere est la séparation des chromosomes qui se touchent.

La deuxiéme est la séparation des chromosomes qui se chevauchent.

Dans ce qui suit nous présentons la fenétre principale de I’application et les menus

secondaires avec leurs différentes opérations.

V.3. Configuration de la fenétre d’application (Fenétre mére)

Cette fenétre est dite fenétre meére parce qu’elle contient toutes les fenétres utilisées lors de
I’exécution du programme. Elle se compose des éléments suivants.

» Les fenétres enfants.

* La barre de menu.

» La barre de boutons.

= La boite a outils.

= La barre d’état.
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CHAPITRE V : Présentation du logiciel

Barre de titre
Barre des menus

”

Barre d’état

Figure V.1 : Fenétre principale.

V.3.1. Les fenétres enfants

Une fenétre se caractérise essentiellement par les barres de défilements accolées au bord droit
de la fenétre (barre verticale) et au bord inférieur (barre horizontale). Elles sont utilisées pour
défiler ’image de la fenétre ce qui permet de visualiser les images de dimensions vanables et

supérieures a celle de I'écran.
Vv.3.2. La barre des menus

C’est une barre contenant des articles qu'on peut sélectionner a partir de la souris.

L’activation d’un article fait appel soit a une fonction, soit a une boite de dialogue.
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CHAPITRE V : Présentation du logiciel

V.3.2.1. Menu Fichier
" Fichier
Quwie -
Emegiishe:‘goun.--
imprimes '
Eosmer

- Quittes

Commande ouvrir

A I'execution de cette commande une boite de sélection apparait permettant a Vutilisateur de

choisir le nom du fichier image, d’extension (*.bmp), a ouvrir.

el oliolEE e 0

|| chiomosome 8} human caryotype.bmp i o - -

| Pasteur ]image2 bmp ‘ :‘ G ’, N
8] chromosome1.bmp ] 3 A .l ." \.) T
8} Copie de chromosome1.bmp B ' [
‘_i{ Copie de human caryotype.bmp el TN
é] deuxchromo.bmp - "a AR '

Figure V.2 : Boite de dialogue d’ouverture d’images.

Commande Enregistrer Sous

A I'exécution de cette commande une boite de sélection apparait permettant a I’ utilisateur de

sauvegarder I'image qui se trouve dans la fenétre active, sous un autre nom de fichier

Commande Imprimer

L’exécution de cette commande permet de lancer I'impression de I'image de la fenétre active.

Commande Quitter

Cette commande permet de mettre fin a [’application.
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CHAPITRE V : Présentation du logiciel

V.3.2.2. Menu fenétre

Fenétie
i’ “
~ Mosaique horizontale -
Mosaique verticale
Yout rédure
" Dowte & outils
Bane d'état

Ce menu regroupe les commandes permettant :

* D’organiser les fenétres en cascade.

* D’organiser les fenétres en mosaique horizontale.

* D’organiser les fenétres en mosaique verticale.

* De réduire toutes les fenétres.

* D’inverser |'état de visualisation de la boite a outils.

= D’inverser |’état de visualisation de la barre d’état.

V.3.2.3. Menu Image

Commande Binarisation

Cette commande convertit une image en niveaux de gris en une image noir et blanc, la boite

de dialogue ci-dessous (Figure V.3) permet d’introduire la valeur du seuil.

Figure V.3 : Boite d’introduction du seuil de binarisation.
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CHAPITRE V : Présentation du logiciel

Commande Contraste

L’exécution de cette commande permet a I’ utilisateur d’agir sur le contraste de I'image.

Commande Négative

Cette commande inverse I'image, faisant d’une image positive une image négative, toutes les

couleurs sont converties en leurs complémentaires.

Commande Histogramme

Cette commande, permet d’obtenir I’histogramme correspondant a ’image courante.

V.3.2.4. Menu Filtrage

A partir du menu Filtrage, on peut choisir 'un des filtres : médian, moyen, dilatation et

érosion.

Un simple click sur une commande permet de réaliser I"opération de filtrage sur I’image

courante.

V.3.2.5. Menu Segmentation

" Segmentation -

Commande Etiquetage

En cliquant sur cette commande, I’opération d’étiquetage sera lancée dont le résultat final est

I"attribution des étiquettes et le cadrage de chaque région connexe.
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CHAPITRE V : Présentation du logiciel

V.3.2.6. Menu Séparation

| Sépasation-
‘ i - 5 ,. 1% ;
‘Squelettization

‘Séparation

Commande Sélection
L’utilisateur doit sélectionner le cadre (I’objet) a traiter par :

* Ctrl+ click : si le cadre comporte des chromosomes qui se chevauchent.

* Alt+ click : si le cadre comporte des chromosomes qui se touchent.

Si I'utilisateur n’a pas sélectionné un objet a traiter, un message apparait dans une fenétre

comme le montre la figure suivante.
M Rap: e

Figure V.4 : message de demande de sélection.

Commande Squelettisation

Cette commande permet d’afficher les squelettes des objets présents dans I’image.

Commande Séparation

Cette commande permet d’entamer le processus de séparation des chromosomes.

Commande Autre séparation

Cette commande propose une autre séparation en cas ou la premiére est mauvaise.

V.3.2.7. Menu Aide

D T T ——
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CHAPITRE V : Présentation du logiciel

Commande Sommaire et index

En activant cette commande on lance le systeme d’aide (FigureV.5).

Cichior  Sdien Signet . idiuns 7

Sommare | Incs {E«sﬂnl lmm] § ] B f
LA CYTOGENETIOUE
am

Sma deradb x m [ ﬂw l
La cytogénétique, scicace recente, c'est I’ étude

étabhissement d’'un caryotype dont le but est de Umma:mhw.pnucmm Ducime.num ummum!wlﬂ

éventueile . ;.
. {1 Informabon Générale
Etude chromosomique :
- 2 Ia Cvtooenm.m
Culture cellulaire : 3 P
Carvotvpe :

Les anomalies du carvotype :

2] Présentation de fintesface
_?] Comment utliset ce logicel ?

Figure V.5 : Fenétre du systéme d’aide.

Commande A propos de SC2002

Cette rubrique donne acces a la boite : A propos de SC2002.

e ;“ i Sépa:ahon des chromnsomes |
- ‘_\:7.‘ '_‘:\:— se !ouchant ou se chevauchant
* M- ~ '{__ . & partir de métashses §
RS
- aartd N if\ o H&ﬁéaﬂ: smaouum
‘\_ Copyight® 2002

Figure V.6 : Boite a propos.
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CHAPITRE V : Présentation du logiciel

V.3.3. La barre des boutons

Afin d’exécuter les différentes commandes de la barre des menus d’une fagon plus rapide,
nous avons symbolisé ces derniéres a 1’aide de dessins dans la barre de boutons: un simple

click avec la souris, permet d’exécuter la commande associée.

z|glal <O els] 2DHlmps] o elB
1
b w Quitter
I’application.
>+ Ouvrir aide.

—® = Séparation des

chromosomes.

L —p = Squelettisation.

» = Sélection.

»+  Segmentation

« étiquetage ».

» = Erosion.

= Dilatation.

» = Binarisation.

» = Filtre médian.

» * Imprimer

I’'image.

» »  Enregistrer sous

un autre nom.

p = Quvrr une

image BMP.

Figure V.7 : Barre des boutons.
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CHAPITRE V : Présentation du logiciel

V.3.4. La boite a outils.

La boite a outils, comme le montre la Figure V.8, contient des outils, chacun d’eux apporte

une aide spécifique.

Annuler gomme

Gomme

Négatif Contraste

Zoom Avant Zoom arriére

Gomme de grande taille
Gomme de moyenne taille
Gomme de petite taille

Figure V.8 : La boite a outils.

La gomme permet d’effacer les objets cellulaires non chromosomiques.

V.3.3.5. Barre d’état

C’est une barre qui visualise le nom du traitement en cours : aide des commandes.

i ey, R . . - " Ghiont e ari Rt

Figure V.9 : Barre d’état.

V.4. Conclusion

Cette implémentation est originale (premiére tentative de séparation des chromosomes au
niveau de I'équipe image du laboratoire signal et communications de I'ENP) et a pour objectif
une automatisation de la séparation des chromosomes. Elle est congue pour étre incluse dans

un projet de réalisation d’un systéme automatique de classification et de détection des

anomalies chromosomiques.
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CHAPITRE VI : Tests et résultats

Dans ce chapitre nous présentons résultats obtenus a Iaide de notre application.

- € \WINI)UWS\l)e:klup\smdl\thc-nmmex\thtmm-c:\néla:taxe bwmp

-
\.,’ ‘i ¢ {w Premier

chevauchement

Deuxiéme

4 chevaucheme

. Cmq ) - \;\ _ ‘.Troisiemqi
nquicme g , chevauchement
- chgvauchement !.’ . :

PNCTRESRIE L L L S s e

[ G

Figure I'V.1: Image initiale.

Figure IV.2: Image filtrée (filtre médian).
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LN \WINDUWS\DesktOp\samedc\Ch-mosnme:\Chmmma\Mélaﬂamhmp

Figure I'V.4: Image érodée.
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CHAPITRE VI : Tests et résultats

B l’.‘.\WINDIJWS\Dcsklop\semedi\chmmmones\Chmmwaulmmi;

\)}*b
-'/\-\ s

Figure IV.5: Image dilatée.

-0 \WINDUWS\De:klnp\samedl\Chromommax\Chromosome:\néiastase.hmp .

Figure IV.6: Image segmentée.
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CHAPITRE VI : Tests et résultats

- Enfant MDI

Figure IV.8 : Les résultats de la squelettisation.
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CHAPITRE VI : Tests et résultats

- C‘\WlNDﬂWS\Du&mp\swhm\{'hmmwamw'

Figure IV.9 : Les contours des objets sélectionnés.

Dans ce qui suit, les figures comportent trois images (a, b, ¢):

* L’image (a) représente les points d’intersection du squelette, les points de
debut et fin du contour, et les points de séparation sur le contour de I’objet.
¢ L’image (b) représente les chromosomes séparés avant reconstruction.

» L’image (c) représente les chromosomes séparés aprés reconstruction.
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CHAPITRE VI : Tests et résultats

(a)

- Enfant MD{ . . 1O} X1 -- Enfant MDI.:

-~

."""\\—J

[ E3
=

(b) (c)

Figure V1.10 : Premier chevauchement chromosomique.

- Enfant MDI , =] 2

-_—

.__f—-'"'.

B
{:‘::_ _f—-'“d-"l:::s.

(2)

|

()

Figure VL.11 : Contact chromosomique.
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CHAPITRE VI : Tests et résultats

|

(a)

A |

[f%‘%)_‘ \[‘J

o ;Jﬂ .-‘_i _| 2 :

(b) o (9

Figure VI.12 : Deuxiéme chevauchement chromosomique.

[ , L o _

| | |

| | |
. e

B crion M0l EIES)
=l =
| .

TR Y

0 | ©

Figure V1.13 : Troisiéme chevauchement chromosomique.
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CHAPITRE VT : Tests et resultats

- Enfant MD P [=] B3
wﬂ 5\ =

® | ()

Figure V1.14 : Troisiéme chevauchement chromosomique.

—

;']
| I c?iﬁ\w} \ g
| - o o4

(a) (b)

(a)

4

»

Figure VL15 : Troisiéme chevauchement chromosomique.
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- E:\Mesimages\touch#extr.bmp.

N1

(image binarisée)

(Squelette )
- Enfant MD§:

—— —

(séparation)

f

Figure VI.16 : Contact chromosomique avec squelette de quatre extrémités.
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~ CAWINDOWSAD... JM[s] B3 ~ CA\WINDOWS\De... Fi[s] E3]

(Image binarisée)

(Squelette) (Séparation)

Figure VI.17 : Contact chromosomique avec squelette de trois extrémités.
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- E:\Mesimages\touch2extr2. bap I [} E§ < E \Mesmge:\tuuclwt-l!@m

(Image originale) (Image binarisée)

3 \Hesmages\louch?e:hlbnp!@ﬂ - Enfant MDI ‘ BEE

a4 .*_II’_] .

(Squelette) (Separanon)

Figure VI.18 : Contact chromosomique avec squelette de deux extrémités.
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CHAPITRE VI : Tests et résultats

Conclusion :

Les resultats présentes dans ce chapitre permettent d’évaluer Pefficacité de notre
methode. Nous avons trait¢é complétement une image comportant cing
chevauchements différents. ¢t un contact de trois extrémités. Les résultats obtenus

sont partaits.

Nous avons présenté ensuite les résultats obtenus sur les contacts a4 deux et quatre
extrémiteés pour compléter I’exemple de I'image de la figureVI.1, et faire ainsi le test

sur tous les cas de base de contact et de chevauchement.
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Conclusion générale

La séparation des chromosomes a toujours été un obstacle concernant la réalisation
des systtmes de classification automatique ct de détection des anomalies

chromosomiques.

A travers ce travail, nous avons pu réaliser et mettre au point unc nouvelle méthode
permettant de fairc la séparation des chromosomes se touchant et se chevauchant a
partir d’images dc métastase. La forme et la disposition aléatoires des chromosomes
ne causcnt plus de probleme. Cependant, la variation de contraste d’une image a une
autre sc pose dans beaucoup dc métastase dans le sens ou le fond peut avoir un niveau
de gris tres proche de celui des chromosomes. Pour régler ce probléme la disposition

d’une chaine d’acquisition s’aveére nécessaire.

L’observation attentive des images de métastase permet de constater que la séparation
des chevauchements et des contacts de chromosomes peut étre ramenée a la

séparation d’un certain nombre de cas de base, que nous avons réussie a traiter.

Apres avoir filtré I'i'mage dans lc but d’une atténuation du bruit, nous effectuons une
segmentation par étiquetage cn composantes connexes pour extraire les objets
chromosomiques et construire ainsi un ensemble d’images élémentaires permettant de
reconnaitre chaque objet dans 'image. Notre méthode fait appel 4 des techniques de
traitement d’images : elle se base sur I'extraction du squelette, la détection du contour

et les mesures de concavités.

Nous avons pu atteindre, par ce travail, les objectifs fixés au départ ; cependant la
réalisation d'un systéme cnticrement automatique et fiable ne peut se faire sans la
collaboration des cytogénéticiens car ils sont les seuls a pouvoir valider les résultats
obtenus par les informaticiens. Tout ceci doit se faire dans un laboratoire ou des
microscopes et un grand choix de métaphases a utiliser sont disponibles.
Ainsi en perspectives nous proposons les idées suivantes :
= Relier directement le microscope a l'ordinateur afin d'atténuer au maximum les
effets pouvant dégrader la qualité des images.
Ajouter un autre module au systéme qui permettra la classification des
chromosomes ainsi que la détection des différentes aberrations numériques et

structuretles en vue d’un pré diagnostic.
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