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Résumé
Dans cet article, nous nous intéressons à la modélisation
des structures anatomiques des membres inférieurs telles
que les os, les muscles et les tendons. La méthode proposée
commence par une acquisition d’images IRM durant la-
quelle les membres inférieurs d’un sujet sont scannés. Des
modèles 3D sont ensuite générés après une segmentation
manuelle des structures anatomiques. Cependant, la sur-
face des modèles générés n’est pas lisse. De plus, les mo-
dèles ne sont pas attachés alors qu’ils devraient l’être ana-
tomiquement. Nous décrivons donc les différentes étapes
pour contraindre les modèles à être corrects au niveau ana-
tomique et nous discutons de leur validation. L’objectif de
cette méthode est de pouvoir réutiliser ces modèles dans
des méthodes de segmentation automatique.
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Abstract
In this article, we are interested in the modelling of the lo-
wer limb anatomical structures such as bones, muscles and
tendons. The proposed method starts with an MRI acquisi-
tion during which the lower limb of a subject is scanned.
3D models are generated after a manual segmentation of
the anatomical structures. However, the surface of the ge-
nerated models appears not to be smooth. Furthermore, the
models are not attached whereas they should be anatomi-
cally. We therefore describe the various steps to force the
models to be anatomically correct and we discuss their va-
lidation. The aim of this method is to reuse these models in
automatic segmentation methods.
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1 Introduction

Cet article décrit les différentes étapes d’une méthode
de modélisation des membres inférieurs. Le but étant de
modéliser de manière précise les différentes structures
d’intérêt présentes telles que les os, les muscles et les
tendons. Il existe plusieurs moyens de modéliser ces
différentes structures. Parmi les plus importants, on peut
citer les représentations volumiques, surfaciques et en
segments (stick-figure). Historiquement, c’est la méthode
des éléments finis qui a été utilisée en biomécanique
pour représenter les os. Ceci en utilisant des éléments
volumiques tels que des tetrahèdres ou des hexahèdres
[19, 5]. Cette méthode a également été utilisée pour
représenter les muscles [14, 7]. Cependant, la méthode la
plus intuitive pour représenter les structures anatomiques
consiste à utiliser des surfaces. En effet, la partie interne
n’est pas nécessaire dans le cadre de la modélisation. Pour
les os, des surfaces paramétriques telles que les B-Splines
[10] ont été utilisées, mais il est également possible
d’utiliser des méthodes discrètes telles que les maillages
triangulaires [2, 20]. Très populaires, ces derniers ont
l’avantage d’être rapides en temps de calcul. Enfin, les
représentations les plus simples restent les segments pour
les os [16, 4] et les lignes d’action (action lines) pour les
muscles [15, 23]. En biomécanique, les lignes d’action
sont fortement utilisées car les muscles exercent leur force
le long de leur axe principal. La simple abstraction 1D
de leur forme se justifie aussi parce qu’ils possèdent une
forme tubulaire. De plus, cette représentation simplifie
grandement la complexité du système. Dans le cadre
de notre modélisation, nous représentons les structures
anatomiques par des maillages 2-simplex [9] générés
après une segmentation manuelle.



Deux grandes raisons justifient l’usage d’une segmentation
manuelle. Tout d’abord, elle sert de base à des méthodes
automatiques en fournissant une connaissance a priori des
modèles à segmenter. C’est-à-dire, par exemple, via des
forces internes qui permettent de renforcer la cohérence de
modèles déformables avec un a priori de forme [9, 12].
De plus, elle peut servir de matériel d’entraînement
pour des méthodes statistiques telles que l’Analyse en
Composantes Principales (ACP) [8, 24] ou des méthodes
de classification comme les K-means [13] et les Fuzzy
C-Means [6]. En général, plus d’un modèle est nécessaire
pour produire des résultats satisfaisants. Deuxièmement,
la segmentation manuelle validée par un expert fournit une
vérité terrain. Des segmentations issues d’une méthode
automatique peuvent ainsi être comparées avec celles
obtenues manuellement. Dans notre cas, la segmentation
manuelle a été effectuée par un expert médical, ce qui nous
permet de la valider.

Dans cet article, nous présentons les différentes étapes de
notre méthode de modélisation, les problèmes rencontrés
ainsi que les solutions apportées. Dans un premier temps,
il faut procéder à une acquisition de données (section 2).
Les membres inférieurs du sujet sont scannés dans une ma-
chine IRM afin de produire des jeux de données. Ceux-ci
consistent en une suite consécutive de coupes 2D prises
de manière axiale. Pour chaque coupe, une segmentation
manuelle des différents éléments anatomiques est réalisée
(section 3). Nous nous sommes particulièrement intéressés
aux os, aux muscles et aux tendons. Ensuite, pour géné-
rer des modèles 3D, l’algorithme des Marching Cubes [18]
est utilisé. Cependant, le résultat tel quel n’est pas suffi-
sant car la surface de ces modèles n’est pas lisse. Nous
présentons donc une technique de lissage dans la section
4. Anatomiquement, les structures sont attachées les unes
aux autres. Par exemple, les tendons attachent les muscles
aux os. Dans la section 5, nous décrivons donc comment
effectuer ces attachements au niveau de nos modèles. Nous
verrons ensuite que, suite aux procédures d’attachement et
de lissage, la surface des modèles anatomiques est modi-
fiée. Toutes ces structures anatomiques étant collées les
unes aux autres, surtout en ce qui concerne les muscles,
des interpénétrations non-anatomiques apparaissent. Nous
expliquons comment les corriger dans la section 6. En ce
qui concerne les tendons, nous décrivons leur modélisation
dans la section 7. Enfin, nous présentons les résultats de
notre méthode dans la section 8, nous discutons de leur va-
lidation dans la section 9 puis nous concluons cet article
par la section 10.

2 Acquisition de données
Dans le cadre de notre modélisation, nous avons choisi
d’utiliser des images IRM car elles offrent un meilleur
contraste que les images CT au niveau des tissus mous tels
que les muscles et les tendons. Afin d’obtenir des images
de qualité suffisante, un protocole d’acquisition doit tout

d’abord être établi. Il dépend des structures anatomiques
à mettre en valeur dans l’image. Il est le résultat de longs
essais avec les machines IRM. Généralement, ce travail
se fait en collaboration avec les radiologues qui, par leur
expertise, permettent de définir le meilleur protocole
possible. Cependant, le protocole peut également être
détaillé dans la littérature [11]. Ce protocole, que nous
avons utilisé, a été établi afin de mettre en évidence de
façon simultanée les tissus mous et osseux. Il est défini
comme suit : Axial 2D T1 Turbo Spin Echo, TR = 578 ms,
TE = 18 ms, FOV = 40 cm, FA = 90◦, matrice = 512 x 512
et résolution = 0.78 x 0.78 mm.

Pour acquérir les membres inférieurs dans leur totalité, il
est nécessaire d’effectuer plusieurs acquisitions. En effet,
le champ de vision (field of view) des machines IRM ne
permet généralement pas de le faire. Dans notre cas, deux
sessions ont eu lieu. Au cours de chacune, trois acquisi-
tions ont été effectuées. Chaque acquisition s’est basée sur
le même protocole mais avec des épaisseurs de coupe va-
riables. Par exemple, des coupes d’épaisseur plus grande
ont été utilisées pour les longs os tels que le fémur et le
tibia et ceci, afin d’accélérer le temps d’acquisition. Pour
la première session, les épaisseurs de coupe suivantes ont
été utilisées : hanche (2 mm), cuisse (10 mm) et genou (4
mm) ; pour la seconde session : genou (2 mm), jambe (10
mm) et pied (4 mm). L’ensemble des acquisitions d’une
session ont été fusionnées en un seul volume (voir figure
1). Ensuite, les deux volumes correspondants aux deux ses-
sions ont été recalés grâce à un chevauchement suffisant au
niveau du genou. Après rognage et échantillonnage, deux
jeux de données ont ainsi été créés avec les tailles et ré-
solutions suivantes : 202 x 398 x 595 (0,78 x 0,78 x 2.46
mm) et 151 x 213 x 582 (0,68 x 0,68 x 2,5 mm). Toutes les
acquisitions ont été effectuées à l’Hôpital Universitaire de
Genève sur un appareil IRM Philips 1,5 T. Elles ont été ac-
ceptées par un comité médico-éthique. De même, le sujet
scanné (femme, en bonne santé et âgée de 25 ans) a donné
son consentement écrit.

3 Segmentation manuelle
La segmentation manuelle consiste à définir le contour des
structures anatomiques, c’est-à-dire à tracer à la main le
contour des différents os et muscles. En ce qui concerne
les os, cela ne pose relativement pas de problèmes car ils
possèdent une intensité particulière dans l’image. En effet,
l’os spongieux, d’intensité claire, est entouré de l’os cor-
tical, d’intensité foncée. La frontière entre les muscles et
les os est donc bien définie. Par contre, le tissu musculaire
possède une apparence homogène en terme d’intensité. Et
comme les muscles des membres inférieurs sont collés les
uns aux autres, il est difficile de les distinguer les uns des
autres à l’oeil nu. Cette étape requiert donc une connais-
sance approfondie de l’anatomie humaine. C’est pour cela
qu’elle a été effectuée par un expert médical (voir figure 2).
Pour chaque structure d’intérêt, une image binaire est pro-



FIG. 1 – Aperçu des images IRM provenant de l’acquisi-
tion de données sur une vue sagittale. Pour chacune des
deux sessions (image de gauche et de droite), les lignes
blanches séparent les trois acquisitions après recalage.

duite et est ensuite traitée par l’algorithme des Marching
Cubes [18] afin de générer un modèle 3D sous la forme
d’un maillage 2-simplex [9].

FIG. 2 – Segmentation manuelle des structures anato-
miques en semi-transparence et sur un plan axial de
l’image IRM. On y retrouve notamment la graisse en rouge
(en-dessous de la peau), les os en blanc (tibia et fibula ainsi
que la membrane interosseuse les reliant) et les différents
muscles.

4 Lissage des modèles
Après extraction des modèles 3D, il apparaît que leur
surface n’est pas lisse (voir haut de la figure 3), alors
que cela devrait être le cas anatomiquement. Ceci s’ex-
plique d’abord par la faible résolution des images IRM,
et en particulier à l’épaisseur de coupe qui peut être
relativement grande pour certaines régions des membres
inférieurs (notamment au niveau des longs os tels que le
fémur et le tibia). Il faut aussi prendre en compte l’erreur
présente lors d’une segmentation manuelle, qui reste
une tâche subjective. C’est d’autant plus le cas pour les
muscles des membres inférieurs, difficiles à discerner
entre eux. Idéalement, la résolution devrait être la plus
élevée possible afin de fournir des images d’un grand
niveau de détail et d’éviter les sauts trop importants entre
coupes consécutives. Ce n’est pas toujours possible pour
diverses raisons telles que les limitations de la machine
IRM ou les restrictions de temps d’acquisition. En outre,
une résolution plus faible est préférable afin de réduire
la quantité de mémoire utilisée, ce qui se traduit par
des algorithmes plus rapides. Puisque les muscles sont
anatomiquement lisses, l’objectif est donc de trouver une
solution qui puisse les modéliser de la sorte.

La technique que nous avons utilisée consiste d’abord à
affiner le maillage en ajoutant des sommets à intervalles
réguliers. Ceci revient en fait à augmenter la résolution
du maillage. Ensuite, des contraintes internes sont appli-
quées sur celui-ci. Plus précisément, nous avons appliqué
des forces sur le maillage de telle sorte que sa rigidité soit
la maximale. Pour cela, nous avons utilisé la continuité
d’angle simplexe appelé contrainte C2 [9] qui est défi-
nie comme la moyenne des angles simplex au voisinage
d’un sommet. Comme notre maillage doit être lissé à large
échelle, c’est-à-dire dans son ensemble, nous avons défini
une grande fenêtre de voisinage. Ceci correspond intuiti-
vement à la notion de grande rigidité pour le maillage. Le
résultat est que la plupart des bosses et des fosses présentes
sur la surface du maillage ont disparues après le processus
de déformation (voir bas de la figure 3). Il est aussi inté-
ressant de noter que le lissage basé sur la contrainte C2 a
l’avantage de réduire l’effet de rétrécissement (shrinking
effect) obtenu avec la lissage laplacien standard.

5 Attachements
D’un point de vue anatomique, les attachements sont dé-
finis comme les régions où les structures anatomiques se
fixent l’une à l’autre. Par exemple, les tendons attachent
généralement les muscles aux os. Par rapport à notre mo-
délisation, cela signifie que les maillages modélisant ces
structures doivent également être attachés l’un à l’autre, ce
qui n’est pas le cas a priori. En effet, il n’y a aucune ga-
rantie que les maillages soient attachés ensemble, en par-
ticulier après avoir été lissés. Notre solution est de placer
manuellement des splines afin de définir les régions d’at-
tachement comme proposé dans [11]. C’est une manière



FIG. 3 – Lissage de la surface du maillage représentant le
muscle Flexor Digitorum Longus. Le modèle généré est
lissé en utilisant la contrainte C2 [9]. Après lissage, on
voit clairement que les bosses (en rouge au milieu) ont dis-
parues.

simple mais efficace de modéliser ces régions. Un autre
avantage de cette méthode est de pouvoir aisément redé-
finir la région d’attachement. Au lieu de la redéfinir dans
son ensemble, il faut juste changer la spline qui la modé-
lise. Finalement, après avoir fixé les régions d’attachement
entre deux modèles, leurs maillages sont déformés jusqu’à
ce qu’ils soient attachés l’un à l’autre.

6 Correction de l’interpénétration
Les procédures de lissage et d’attachement décrites précé-
demment peuvent créer des interpénétrations non réalistes
entre maillages (voir figure 4). En effet, leur surface est
déformée à plusieurs reprises durant ces procédures. Lors
de la segmentation manuelle, les frontières entre eux ont
clairement été définies par l’expert médical. Cependant,
les muscles des membres inférieurs étant collés les uns
aux autres, leur domaine de déformation ne peut s’étendre
que vers les muscles voisins.

Afin de supprimer ces interpénétrations, un post-traitement
itératif, consistant en la minimisation d’une fonctionnelle,
est appliqué entre paires de maillage (voir figure 6).
Considérons les surfaces S1 et S2 qui s’interpénètrent
l’une dans l’autre. L’objectif est de déplacer les sommets
d’un maillage, situés à l’intérieur d’un autre, jusqu’à
atteindre un état de non interpénétration. Pour un point
s ∈ S1 de normale n, la ligne passant par s et d’orientation
n coupe S2 en e. Ce point doit être à l’intérieur de S1 pour
être valable. La nouvelle position m du point s est choisi
tel que :

{
m = {x ∈ [s, e]/f(m) est minimum}
f(x) = (l1 ∗ d1(x)− l2 ∗ d2(x))2 (1)

où di représente la distance signée de x à la surface Si et
li un paramètre de rigidité. Par exemple, une configuration
avec L1 ¿ L2 engendrera des points plus proches de la
surface S2, ce qui peut être utile pour résoudre les pénétra-
tions entre un os, de rigidité importante, et un muscle. Cette
technique a été inspirée de [17] mais diffère de celle-ci par
le fait que le point e n’est pas défini comme étant la pro-
jection de s sur S2. En utilisant cette projection, le point m
ne correspond généralement pas à la nouvelle position de s
dans l’état de non interpénétration. A contrario, en utilisant
la direction normale n, le point m offre une meilleure ap-
proximation. Par conséquent, cette technique permet d’évi-
ter l’usage d’un système de ré-échantillonnage tel que dé-
crit dans [17], les sommets ayant simplement besoin d’être
déplacés vers leur nouvelle position. Cependant, un contact
parfait entre les surfaces de maillage ne peut être assuré
mais les résultats s’avèrent satisfaisants lorsque la résolu-
tion des maillages est suffisante (voir figure 5). Enfin, les
surfaces implicites [1] ne sont pas utilisées car l’hypothèse
de proximité de surfaces peut s’avérer invalide en cas d’in-
terpénétrations importantes. Pour accélérer le processus,
des cartes de distance signées et pré-calculées peuvent être
utilisées ainsi que la technique de golden section search
[22] pour minimiser f.

FIG. 4 – Aperçu de la segmentation des muscles avant cor-
rection de l’interpénétration.

7 Modélisation des tendons
A l’inverse des muscles, le contour des tendons est plus
facile à détecter dans l’image IRM. En effet, les tendons
possèdent une apparence uniforme qui se traduit par des



FIG. 5 – Aperçu de la segmentation des muscles après cor-
rection de l’interpénétration.

FIG. 6 – Description de la méthode de correction de l’inter-
pénétration. La figure du haut montre que les surfaces S1

et S2 s’interpénètrent. L’objectif est de trouver la nouvelle
position de tous les points jusqu’à atteindre un état de non
interpénétration tel que montré par la figure du bas.

structures sombres par rapport au tissu musculaire. Pour
leur segmentation, nous avons tout d’abord utilisé une
méthode automatique basée sur le tracé de crête d’intensité
maximale (maximum intensity ridge tracing) [3, 21]. Cette
méthode, utilisée initialement pour la segmentation de
vaisseaux sanguins, repose sur l’hypothèse que les tendons
peuvent être réduits à des structures tubulaires. Ceci est
particulièrement le cas pour les tendons des membres in-
férieurs. Dans la littérature, ces méthodes se sont révélées
être robustes au bruit. Elles fournissent également une

manière simple de modéliser une structure comme une
série de points centraux (centerline points), définis par une
position et un rayon. De plus, une telle représentation peut
être réutilisée dans une méthode automatique.

Toutefois, cette méthode ne segmente pas toujours correc-
tement ou entièrement les tendons parce que leur inten-
sité peut être corrompue dans certaines régions telles que
le pied, notamment à cause du bruit, des structures adja-
centes ou de l’effet de volume partiel. Il en résulte que les
tendons sont difficiles à suivre au travers des coupes. De
plus, les tendons sont parfois si proches l’un de l’autre (par
exemple, les tendons fibularis longus et brevis) qu’il n’est
pas possible de les distinguer sans avoir une connaissance a
priori de leur position. Pour faire face à ces problèmes, les
points centraux manquants ont été ajoutés manuellement
(voir figure 7) à des endroits de forte courbure du tendon
à l’aide du logiciel CardioViz3D [25]. Ensuite, lorsque les
points centraux sont au complet, des maillages 2-simplex
représentant les tendons sont créés. La figure 8 illustre la
modélisation des tendons du pied.

FIG. 7 – Vues de profil et de face du placement manuel des
points centraux dans le but de modéliser le tendon Extensor
Hallucis Longus qui attache le muscle du même nom (en
vert) au-dessus du gros orteil.

8 Résultats
Notre méthode de modélisation nous a permis de générer
la plupart des structures anatomiques des membres infé-
rieurs. Nous avons ainsi pu créer un total de 109 modèles
dont les os, les muscles, les tendons et la peau. Cette
dernière n’a pas besoin d’être segmentée manuellement.
Elle peut être relativement facile à segmenter en utilisant
un simple gradient de l’image [11]. En effet, le contraste
est élevé entre les deux structures voisines de la peau,
c’est-à-dire le fond de l’image IRM (background) en noir



FIG. 8 – Vues avant et arrière du pied montrant le résul-
tat détaillé de la modélisation des tendons. A gauche, les
tendons de type extensor qui permettent l’extension des or-
teils. A droite, les tendons de type flexor qui permettent
leur flexion.

et la graisse en blanc (voir figure 2). De plus, étant donné
que l’épaisseur de la peau est négligeable par rapport
à la résolution de l’image, nous préférons la considérer
comme une surface et ne prenons donc pas en compte ses
différentes couches.

En ce qui concerne les os, nous en avons modélisé 6 au total
(voir figure 9). Plus précisément, la hanche, le fémur et la
rotule pour la région de la cuisse (partie haute des membres
inférieurs) et le tibia, le fibula et l’os du pied pour celle de
la jambe (partie basse des membres inférieurs). En réalité,
le pied est constitué de groupes d’os tels que les tarses, mé-
tatarses et phalanges. Dans le cadre de notre modélisation,
le regroupement de ces os en un seul est suffisant. Enfin,
nous avons modélisé 34 muscles au total dont 21 au niveau
de la cuisse et 13 au niveau de la jambe (voir figure 10).
Pour chaque muscle, nous avons modélisé une paire de ten-
dons (proximal et distal) qui attachent les muscles aux os.
Le tendon proximal est le plus proche du centre du corps,
c’est-à-dire au niveau du torse, alors que le tendon distal est
le plus éloigné. La figure 11 montre un aperçu du résultat
final de la modélisation des structures anatomiques.

9 Discussion
Les modèles générés ont été évalués et validés par un
expert médical. Cependant, il est important de noter que
les méthodes de correction proposées (lissage et sup-
pression des interpénétrations entre surfaces de maillage)
ne peuvent garantir ni l’absence totale d’erreurs, ni la
segmentation parfaite des structures d’intérêt. En effet, la

FIG. 9 – Différentes vues montrant le résultat de la modéli-
sation des os. La troisième vue permet de voir la membrane
interosseuse reliant le fibula au tibia telle que délimitée ma-
nuellement dans la figure 2.

FIG. 10 – Différentes vues montrant le résultat de la mo-
délisation des muscles. Pour mieux les différencier, les
muscles sont représentés avec des couleurs aléatoires.



FIG. 11 – Vues avant et arrière des membres inférieurs
montrant le résultat final de la modélisation des structures
anatomiques. On peut y voir les os, les muscles, les tendons
ainsi que la peau en semi-transparence.

segmentation manuelle effectuée par l’expert médical est
fortement subjective. Elle va varier en fonction de la qua-
lité des images (variabilité intra-expert) mais également en
fonction de l’interprétation de différents experts médicaux
(variabilité inter-expert).

Pour corriger les erreurs les plus importantes, on peut en-
visager qu’un expert médical définisse manuellement cer-
taines contraintes en plaçant des points dans l’image (par
exemple, des points aux frontières de la structure d’in-
térêt). Ensuite, des forces qui prendraient en compte ces
contraintes seraient appliquées sur les maillages [11]. De

même, des forces basées sur l’information de l’image telles
que le gradient peuvent être utilisées pour effectuer cer-
taines corrections locales. Cette approche donne généra-
lement de bons résultats. Cependant, d’une manière gé-
nérale, il vaut mieux éviter d’une part, de mettre trop de
contraintes ou d’autre part, d’être tenté de croire aveuglé-
ment à l’information de l’image. En effet, le placement de
contraintes peut présenter les mêmes difficultés que la seg-
mentation manuelle : il est difficile d’évaluer les transitions
des structures d’intérêt entre coupes tout en assurant un lis-
sage parfait des surfaces de maillage. En conséquence, il
est essentiel de trouver un compromis entre la qualité de la
segmentation et la qualité des modèles reconstruits.

10 Conclusion

Les différentes étapes d’une méthode de reconstruction
3D des membres inférieurs ont été présentées dans cet
article. Pour chaque étape, les problèmes rencontrés ont été
décrits et nous y avons proposé des solutions. Nous nous
sommes particulièrement intéressés à la modélisation des
os, des muscles et des tendons en respectant les contraintes
anatomiques liées à ces structures. Le but de cette méthode
est de fournir des modèles qui doivent pouvoir être réuti-
lisables dans des méthodes de segmentation automatique.
Cela justifie le temps important utilisé typiquement lors
d’une segmentation manuelle, le bénéfice étant par la suite
de pouvoir segmenter rapidement de nouvelles images.
Cette étape manuelle n’est cependant pas triviale au vue du
nombre peu important de données et de littérature dispo-
nibles sur les membres inférieurs. Cependant, des résultats
encourageants peuvent être trouvés dans la littérature [11].

Il est important de noter que, à l’inverse d’une modélisation
individuelle, nous avons porté une attention particulière
à modéliser les différentes structures d’intérêt dans leur
ensemble, c’est-à-dire dans l’entièreté des membres infé-
rieurs. Ceci explique le fait que les groupes d’os du pied
n’aient pas été segmentés. Ceux-ci ont un rôle plutôt loca-
lisé au niveau du pied. Même chose pour le cartilage et les
ligaments qui, en général, sont plutôt utilisés dans l’étude
des joints tels que le genou et la hanche. De plus, la seg-
mentation de ces derniers requiert des protocoles d’acqui-
sition différents pour mettre le cartilage et les ligaments en
évidence. Cependant, les problèmes rencontrés devraient
être les mêmes que pour notre méthode, celle-ci étant en
principe indépendante du type de structure anatomique à
segmenter.
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