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Motivations

De nombreuses pathologies peuvent affecter directement le réseau vasculaire dans sa globalité ou a des ni-
veaux plus locaux. La densité des vaisseaux ou encore leur morphologie peuvent ainsi étre modifées par des dé-
gats structurels [1] ou par de 'angiogénése dégénérative dans le cas des cancers [2]. L'étude de ces modifications
a des échelles macro et microscopiques est donc primordiale pour parfaire les connaissances de ces mécanismes.
Les observations qualitatives et quantitatives peuvent étre réalisées par des technioques histologiques mais
elles peuvent induire des dégats incontrolés aux stuctures observées. Les techniques qui préservent I'intégrité
des tissus biologiques observés est donc a privilégier, nous utilisons pour cela I'imagerie par contraste de phase
par rayonnement synchrotron [3] qui permet de conserver intact le réseau vasculaire de ’échantillon biologique
et d’observer ses structures vasculaires en 3D a I’échelle microscopique (cf. Figure 1). Nous avons montré dans
des précédents travaux [4] qu’il était possible de segmenter ces structures vasculaires 3D (cf. Figure 2) en s’ap-
puyant sur des filtres de réhaussement vasculaire bien connus tels que Sato [5] ou encore Frangi [6]. Nous
pouvons également nous intéresser a d’autres structures linéaires en 3D telles que des fibres neuronales [7].

FIGURE 1 — Visualisation dans les 3 axes d’'un cerveau de souris en SR-PCT.



FIGURE 2 — Segmentation du réseau vasculaire dans la région de I’hippocampe. Stage Lucca Merola, Institut
Pascal 2020.

Sujet

Dans le cadre des travaux précédemment mentionnés, la détection et la segmentation des structures li-
néaires 3D (vaisseaux sanguins ou fibres neuronales) dans les échantillons biologiques donnent des résultats de
Pordre des standards actuels en utilisant soit des méthodologies par apprentissage profond soit les méthodolo-
gies précédemment citées qui reposent principalement sur le calcul de la matrice Hessienne (i.e. 1a matrice des
dérivées partielles selon les directions de I'image) pour détecter des structures tubulaires au sein des images
2D ou 3D.

Une problématique couramment rencontrée lors du recours a ses méthodologies est la présence de disconti-
nuités dans les segmentations des vaisseaux sanguins (i.e. vaisseaux trop petits ou interruption de vaisseaux).
Un précédent stage a permis d’établir un pipeline de traitement pour quantifier 'apport de nouvelles méthodo-
logies de dérivation discréte dans le cas 2D afin d’améliorer les résultats de détection.

Ce sujet de stage propose donc d’étendre le travail déja réalisé en 2D au cas 3D. Pour cela :
— Il faudra prévoir un travail d’optimisation pour prendre en compte la taille des données.

— Concevoir les jeux de données avec le meilleur rapport entre la taille et I'information présente.
— KEtendre les opérateurs de dérivée au cas 3D.

Cadre du travail

La chaine de traitement actuellement en place utilise le langage Python.
La personne recrutée devra faire preuve d’intéréts pour les thématiques autour de 'image et des méthodo-
logies de traitements de structures discretes.
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