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Chapitre 1

Introduction

L’être humain s’est toujours efforcé d’améliorer ses conditions de vie. Pour cela, il n’a cessé

de faire progresser la science afin de satisfaire ses intérêts. C’est ainsi que pour remédier aux

troubles de la vue, il créa, dès le11me siècle, de façon rudimentaire la loupe. Puis ses connais-

sances en optique lui permirent, à partir du13me siècle, de mettre au point les lunettes. Mais

l’Homme, dans sa soif de connaissances, n’est pas arrêté à ses déficiences, il a voulu repousser

les limites qui lui imposait son système visuel. Ainsi, le monde de l’infiniment petit s’ouvrit à

lui avec, à la fin du16me siècle, l’invention du microscope par l’opticien hollandais H. Jansen.

Galilée, quand à lui, repoussa les limites à l’infini en inventant, en1609, la lunette astrono-

mique. Les objets les plus lointaines étaient alors à "portée d’œil". La science a également

permis d’aller jusqu’à recréer artificiellement le processus de la vision.

1.1 De la vision humaine à la vision artificielle

Qu’est-ce que la vision ?Pour répondre à cette question, nous sommes tentés de dire : la

vision c’est voir ce qui nous entoure. En effet, l’Homme est doté d’un organe, l’œil, chargé de

percevoir les phénomènes lumineux afin de recréer une image du monde extérieur. Cette image

se forme sur une membrane, la rétine, située dans le fond de l’œil et constituée de centaines de

milliers de cellules nerveuses. L’image projetée sur celle-ci n’est donc ni plus ni moins qu’un

nombre impressionnant de points. Mais cette définition de la vision est incomplète car voir c’est

également interpréter et comprendre. Comment, à partir de cette multitude de points, sommes-

nous capables d’identifier une chaise ou une automobile ?

Si la formation d’une image est une condition nécessaire à la vision, elle n’est pas suffi-

sante. Il faut encore que l’organe récepteur soit solidaire d’un système nerveux suffisamment

http://bibliotheques.univ-lille1.fr/grisemine
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développé pour traiter l’information visuelle. Les cellules nerveuses composant la rétine ne se

contentent pas de recevoir les stimuli lumineux. Celles-ci, directement reliées au cerveau, lui

transmettent par l’intermédiaire des fibres du nerf optique les radiations lumineuses sous la

forme d’un influx nerveux. C’est alors au niveau du cortex cérébral que sont interprétées les

sensations reçues pour nous renseigner sur le monde extérieur.

L’œil et le cerveau sont ainsi capables de percevoir les formes, les couleurs et les mouve-

ments des objets qui nous entourent. Ils sont aussi capables grâce au système visuel binoculaire,

de déterminer la géométrie spatiale de l’environnement. L’Homme peut ainsi se déplacer, attra-

per un objet, ou contourner un obstacle en évaluant la taille et la distance des éléments qui

l’entourent.

Les images vues par l’œil droit et par l’œil gauche ne sont pas identiques. Pour reconstruire

la troisième dimension, le cerveau utilise le décalage existant entre les deux images rétiniennes,

appelé disparité stéréoscopique. Il s’agit alors pour celui-ci d’établir des correspondances entre

les deux images d’un même objet.

Cependant, on comprend encore assez mal comment ces correspondances sont établies par

le cerveau. D’ailleurs ce sujet de recherche constitue un domaine très actif en vision artificielle

visant à créer des systèmes intelligents dotés d’un système visuel semblable à celui de l’Homme.

1.2 La perception du relief

La perception du relief est une fonction fondamentale qui permet de structurer le monde et

l’espace environnant, d’évaluer les grandeurs et les distances. Mais cette perception est person-

nelle, rien ne nous permet de la partager. De là est né le besoin de trouver le moyen de restituer

fidèlement la réalité de l’espace.

Autrefois, l’Homme ne disposait, pour représenter le monde qui l’entoure, que d’un support

à deux dimensions. Mais restituer sur un seul plan ce que l’œil perçoit en trois dimensions est

un exercice difficile.

La première tentative pour obtenir une image en relief fut réalisée par Charles Wheatstone

en1838. Celui-ci eut l’idée d’utiliser deux images et conçut le premier stéréoscope. Cet appa-

reil permet d’observer simultanément deux images d’un même objet, prises sous deux angles

différents. Il restitue ainsi la profondeur et le relief.

En1891, Louis Ducos de Hauron développa un nouveau système, les anaglyphes, qui consiste

http://bibliotheques.univ-lille1.fr/grisemine
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à superposer deux images différentes de la même vue après avoir teintées l’une en bleu-violet,

l’autre en rouge, puis à les regarder à l’aide de lunettes ayant respectivement des verres de

mêmes couleurs. Chaque œil n’aperçoit que l’image qui lui convient et le cerveau assure la

fusion des deux photographies pour donner l’illusion d’une seule image en relief.

Si le stéréoscope et les anaglyphes sont toujours employés, l’avenir appartient aux tech-

niques holographiques. Ces techniques utilisent les interférences produites par la superposition

de deux faisceaux laser pour reproduire une photographie en relief et permettent ainsi de repré-

senter fidèlement les objets en trois dimensions.

De nos jours, on ne se contente plus de vouloir restituer le relief. Les chercheurs s’intéressent

également au moyen de percevoir le relief grâce à la vision artificielle.

1.3 La vision artificielle tridimensionnelle

Depuis quelques années, la vision par ordinateur a fait des progrès considérables. Le plus

remarquable d’entre eux est la possibilité d’obtenir des informations tridimensionnelles à partir

d’images vidéo.

En effet, en disposant de plusieurs images prises sous des angles différents, il devient pos-

sible de calculer la position spatiale des points observés dans au moins deux images. On appelle

stéréoscopieou stéréovisionle processus qui permet de combiner entre elles plusieurs images

d’une même scène pour en extraire des informations géométriques tridimensionnelles.

La grande difficulté de la vision artificielle réside dans l’interprétation des images. Dans le

cas de la stéréovision, celle-ci est encore plus accrue. En effet, la perception du relief n’est pos-

sible que si l’on réalise, comme le fait le cerveau, l’opération de fusionnement des deux images.

En vision par ordinateur, l’étape de fusionnement porte le nom demise en correspondanceet

fait l’objet de nombreuses recherches. Cette thèse en fait partie.

En effet, le laboratoireI3D est l’un des acteurs qui ont participé à différents projets de re-

cherches dans le but d’améliorer certains aspects du trafic routier (PROMETHEUS, STATUE,

etc.). À titre d’exemple, dans le cadre du projet PROMETHEUS1 lancé par les ministres eu-

ropéens des affaires étrangères, de l’économie et de la recherche, le laboratoire a conçu, mis

en œuvre et validé un capteur stéréoscopique constitué de deux caméras linéaires afin de dé-

tecter les obstacles sur route [Bru94]. Ensuite, Jean Christophe Burie et Yassine Ruichek ont

1PROgramme for a Eurpean Traffic with Highest Efficiency and Unprecedent Safety.
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développé deux approches pour résoudre le problème de l’appariement des primitives extraites

d’images stéréoscopiques. La première est une approche locale qui recherche les appariements

couple par couple en explorant séquentiellement les couples d’images stéréoscopiques [Bur95]

alors que la deuxième est basée sur l’utilisation des réseaux de neurons de Hopfield [Rui97].

Les techniques de mise en correspondance séquentielles ou muti-résolutions ayant mon-

tré leurs limites [BBP95], nous proposons une technique d’optimisation globale basée sur les

concepts du calcul génétique. Cette approche fait appel à une fonction d’évaluation qui intègre

toutes les contraintes qui permettent de lever les ambiguïtés d’appariement. Grâce à un codage

spécifique permettant une représentation des solutions sous forme de chromosomes, le proces-

sus de mise en correspondance consiste à optimiser la fonction d’évaluation en utilisant des

opérations de sélection et de reproduction [Gol89]. On recherche ainsi, par une exploration

de l’espace des solutions, l’optimum de la fonction d’évaluation qui correspond aux meilleurs

appariements entre les primitives des images stéréoscopiques. Notre approche est similaire à

d’autres techniques utilisant les réseaux de neurons de Hopfield [RP99]. L’avantage de l’ap-

proche par calcul génétique réside dans sa nature de recherche globale de l’optimum, contraire-

ment aux réseaux de Hopfield qui ne mettent en œuvre qu’un processus d’optimisation locale.

1.4 Organisation du mémoire

Dans ce mémoire nous nous intéressons particulièrement au problème de l’appariement des

indices visuels, appelés égalementprimitives , extraits de couples d’images stéréoscopiques

acquises par des stéréoscopes placés selon une configuration particulière.

Dans le chapitre2, nous rappelons les principes fondamentaux de la vision stéréoscopique

binoculaire. Nous commençons, tout d’abord, par présenter les différentes configurations géo-

métriques pour constituer un stéréoscope. Nous présentons tout particulièrement les configura-

tions des stéréoscopes développés au laboratoire d’AutomatiqueI3D pour la détection d’obs-

tacles. Nous décrivons ensuite la méthode d’extraction des primitives utilisées lors de la phase

de mise en correspondance. À la fin de ce chapitre, nous exposons les principes de base de

quelques méthodes de mise en correspondance en vision stéréoscopique.

Dans le chapitre3 et avant de présenter notre approche globale de mise en correspondance

basée sur l’utilisation des algorithmes génétiques [Gol89], nous rappelons succinctement les

différentes phases de traitement de ces derniers : sélection des individus, croisement et mu-
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tation. Suite à ce rappel, nous décrivons le codage élaboré, les contraintes stéréoscopiques à

partir desquelles la fonction d’évaluation des chromosomes est définie. Ensuite, nous validons

notre approche génétique sur deux séquences d’images stéréoscopiques réelles acquises grâce

au stéréoscope linéaire développé au laboratoireI3D.

Nous proposons, dans le chapitre4, un nouveau codage génétique ainsi qu’une nouvelle

fonction d’évaluation pour résoudre plus efficacement le problème de mise en correspondance.

Un AG, doté de ce nouveau codage et de cette nouvelle fonction d’évaluation, est validé d’une

part sur des images stéréoscopiques acquises grâce au stéréoscope linéaire et, d’autre part, sur

des images stéréoscopiques de synthèse ainsi que sur des images réelles acquises par un sté-

réoscope constitué, cette fois-ci, de deux caméras matricielles. Ce dernier a été développé dans

le cadre du projet STATUE2 dont un des principaux objectifs est de résoudre le problème de la

détection d’obstacles devant un véhicule guidé, tel qu’une rame de métro.

Afin d’envisager une exploitation effective de notre procédure génétique et notamment pour

des applications nécessitant des réponses en "temps-réel", nous présentons, dans le chapitre5,

une méthode hiérarchique permettant de décomposer le problème en plusieurs sous-problèmes

de combinatoires moins élevées. Cette méthode est testée sur les mêmes séquences d’images

acquises avec le stéréoscope linéaire et les résultats de mise en correspondance obtenus sont

comparés avec ceux obtenus par l’approche génétique globale.

En conclusion de ce mémoire, nous présentons les amélioration susceptibles d’être appor-

tées à notre approche de mise en correspondance, ainsi que quelques perspectives futures.

2Système Télématique destiné à l’Accroissement de la sûreté des Transports guidés Urbains et à l’Émergence
de nouvelles aides à l’exploitation.

http://bibliotheques.univ-lille1.fr/grisemine


Chapitre 2

Vision stéréoscopique

2.1 Introduction

La vision est notre sens le plus puissant. Elle nous fournit toutes sortes d’informations sur les

objets qui nous entourent et nous permet de réagir intelligemment en fonction de notre environ-

nement. Nous sommes ainsi capables de percevoir les formes, les couleurs et les mouvements

des objets. Mais nous possédons aussi la capacité de structurer le monde extérieur, d’évaluer les

grandeurs et les distances grâce à notre système visuel binoculaire.

Avec l’apparition des machines de calcul de plus en plus sophistiquées, un certain nombre

de scientifiques se sont attaqués au problème de la vision d’un point de vue quantitatif. Il ne

s’agit pas de fournir une explication de la vision biologique, mais de créer des modèles qui

peuvent reproduire le même type de performances visuelles. Grâce aux efforts des chercheurs

en robotique et en intelligence artificielle, il est possible aujourd’hui de concevoir des systèmes

de vision capables d’effectuer certaines tâches sous des conditions bien contrôlées, comme la

reconnaissance de certains objets sur une chaîne de production, mais on est encore loin de

fournir un modèle qui parviendra à rivaliser avec la vision humaine.

Un des objectifs de la vision artificielle est de percevoir le relief d’un environnement à par-

tir d’une ou plusieurs images. La vision stéréoscopique constitue l’une des méthodes les plus

utilisées dans ce domaine. Il s’agit de retrouver la géométrie spatiale d’une scène à partir de plu-

sieurs images prises sous des angles différents. Le système stéréoscopique le plus courant et le

plus simple n’utilise que deux images de la scène observée. D’autres systèmes stéréoscopiques

utilisent plus de deux caméras [KO94, Cox94, Fua95]. On peut citer par exemple, la stéréovi-

sion trinoculaire qui est basée sur l’utilisation de3 vues de la scène [YKK86]. Par rapport à

la stéréovision binoculaire, la stéréovision trinoculaire permet de lever certaines ambiguïtés en
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cas d’occlusions. En revanche, le champs commun aux3 caméras se trouve réduit par rapport à

celui formé par deux caméras.

Les domaines d’application de la stéréovision sont nombreux. Nous pouvons citer par exemple :

• La reconstruction de terrains à partir d’images satellitaires ;

• La modélisation de scènes d’intérieur ou d’extérieur ;

• L’analyse d’images médicales et biomédicales ;

• La perception dynamique pour robots mobiles ;

• Le contrôle de production en3D ;

• La détection d’obstacles.

Comme chez l’homme, la perception du relief par stéréovision binoculaire est principale-

ment assurée par l’exploitation du décalage existant entre les deux images. Ce décalage, appelé

disparité stéréoscopique, ne peut être évalué qu’en établissant des correspondances entre les

deux images. Le problème essentiel de la vision binoculaire est donc de trouver dans les deux

vues les images des mêmes entités physiques de la scène observée. Il faut donc apparier les deux

images. Sans contraintes particulières, une mise en correspondance point à point des images

n’est pas une solution idéale. En effet, avec des images de taille courante de512 × 512 pixels,

on dénombre5124, soit 68 milliards couples de points à tester. De plus, tout le contenu d’une

image n’est pas forcement porteur d’informations pertinentes. On procède donc à l’extraction

de primitives telles que points remarquables, contours, régions, etc. Ces primitives-image2D

doivent correspondre à des primitives-objet3D dans la scène. Ainsi, apparier les images revient

à apparier les primitives-image. Constituant une description de la scène perçue, les primitives-

objet peuvent être reconstruites en utilisant des calculs de triangulation géométrique sur les

paires de primitives-image homologues. Ces calculs nécessitent la définition de coordonnées

dans les images et dans la scène, et donc de connaître la géométrie du capteur stéréoscopique.

Les méthodes de mise en correspondance peuvent être grossièrement classées en deux caté-

gories :

• Les méthodes denses1 : Cette catégorie de méthodes est basée sur la mise en corres-

pondance des pixels des deux images stéréoscopiques et fournissent des cartes denses de

disparité2. Le recherche des appariements est basée sur un critère de ressemblance photo-

métrique. Cette recherche consiste à considérer une fenêtre autour du pixel que l’on veut

1Area-based methods ou intensity-based methods
2Dense disparity maps
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apparier, puis à chercher dans l’autre image le pixel dont la fenêtre, de même taille que la

précédente, est la mieux corrélée [CM99, KO94, LOY73, ZK00].

• Les méthodes non-denses3 : Les méthodes de cette catégorie sont basées sur la mise en

correspondance de primitives extraites des deux images stéréoscopiques et fournissent des

cartes non denses de disparité4. Contrairement au pixel qui est caractérisé uniquement

par un niveau de gris, les primitives mettent en évidence d’autres caractéristiques qui

permettent de lever certaines ambiguïtés de mise en correspondance. Ces méthodes sont

généralement utilisées dans des applications ne nécessitant pas une reconstruction3D

complète (pixel par pixel) de la scène observée, telles que la détection d’obstacles [Gri81,

Gri85, HSC+89, Bur95, Rui97].

Dans le cadre de cette thèse nous nous intéressons à la deuxième catégorie de méthodes

stéréoscopiques en utilisant des primitives de type point de contour. La suite de ce chapitre

donne une présentation du principe de la stéréovision depuis le système de prise de vue jusqu’à

la reconstruction3D.

2.2 Stéréovision binoculaire

La stéréovision binoculaire est un processus qui, à partir de deux images représentant la

même scène sous des angles différents, permet de retrouver la structure spatiale de celle-ci. Ce

processus peut être décomposé en quatre étapes :

• Choix d’un modèle géométrique pour les capteurs ;

• Extraction des primitives de chaque image ;

• Appariement des primitives ;

• Triangulation géométrique et reconstruction tridimensionnelle de la scène.

Dans ce processus, la tâche la plus difficile et la plus délicate est celle concernant la mise en

correspondance des primitives extraites de deux images stéréoscopiques. En effet, cette étape

est de nature combinatoire car elle dépend du nombre de primitives candidates à l’apparie-

ment. Il est donc fondamental de réduire la combinatoire, d’une part pour diminuer les risques

d’erreurs d’appariement, mais également pour limiter le temps des traitements. Cependant, la

seule façon de réduire cette combinatoire est de mettre en œuvre des contraintes, notamment

3Feature-based methods
4Sparse maps
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la contrainte épipolaire qui résulte de la géométrie du capteur stéréoscopique. L’application de

cette contrainte toute seule permet, comme on va le voir dans la suite, de réduire considérable-

ment le nombre d’appariements possibles.

Après la phase de mise en correspondance, les couples de primitives-image appariées per-

mettent, par triangulation, de calculer les positions des primitives-objet correspondantes dans la

scène réelle. Comme on va le voir plus loin, les calculs de triangulation sont liés à la géométrie

du système de prise de vue, plus particulièrement à l’entre-axe, c’est-à-dire la distance séparant

les centres optiques des deux caméras. La précision de la localisation est accrue si les points

de vue sont nettement différents, c’est-à-dire lorsque l’entre-axe est important. Mais plus les

caméras sont éloignées l’une de l’autre, plus les images stéréoscopiques sont dissemblables.

L’apparence des surfaces et des contours des objets diffèrent alors sensiblement et le champ de

vision commun est réduit. D’importantes déformations géométriques et occlusions sont égale-

ment plus probables. Par conséquent, la phase de mise en correspondance devient plus difficile

à réaliser. Il faut donc trouver, selon l’application envisagée, un compromis entre précision et

facilité d’appariement.

2.2.1 Système de prise de vue

2.2.2 Géométrie des capteurs

La géométrie des capteurs est un élément important du dispositif de prise de vue stéréosco-

pique. Il s’agit soit de déterminer les paramètres caractérisant une disposition quelconque des

caméras (cf. figure2.1), soit au contraire d’imposer une configuration particulière aux capteurs

en imposant les paramètres voulus (cf. figure2.2). Ces paramètres sont ensuite utilisés lors de

la recherche des couples à apparier.

Considérons le schéma de la figure2.1qui représente deux caméras. Pour qu’elles observent

la même scène, les deux caméras doivent avoir une configuration telle que leur axes optiques

convergent vers la scène observée. A chaque caméra est associé un repère. SoitP un point

de la scène et soientpg et pd ses deux projections dans les images gauche et droite (pg et pd

sont dits des points homologues). Nous pouvons donc écrire l’équation de la droite passant par

le centre focalOg de la caméra gauche et le pointpg. De même, on peut écrire l’équation de

la droite passant par le centre focalOd de la caméra droite et le pointpd. L’intersection de ces

deux droites donne, par triangulation géométrique, le pointP de la scène réelle. Afin de pouvoir
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calculer cette intersection et donc de déterminer la position deP , il faut pouvoir exprimer les

deux équations des droitesOgpg etOdpd dans un même repère. On choisit en général un repère

associé à la scène. Ici apparaît la nécessité de connaître les relations géométriques permettant

de passer du repère lié à la caméra gauche au repère lié à la caméra droite, ainsi que celles

permettant de passer des repères-caméras au repères associé à la scène. La détermination de ces

relations s’effectue lors de la phase de calibrage du système de prise de vue stéréoscopique.

image
droite

épipôles

droites épipolaires

plan épipolaire

P

Od

pd

pg

Zg

Zd

Og

eg
ed

image
gauche

FIG. 2.1 : Configuration générale d’un capteur stéréoscopique.

2.2.3 Droites épipolaires

Lorsque les paramètres extrinsèques du capteur stéréoscopique qui définissent la position et

l’orientation de chaque caméra par rapport à la scène sont connus, ceux-ci sont utilisés dans la

phase de mise en correspondance. Ils font appel à la notion de droite épipolaire qui est le lieu des

points d’une image pouvant correspondre à un même pointp de l’autre image (cf. figure2.1).

Il y a donc, pour chaque point de l’image gauche, une droite épipolaire dans l’image droite et,

réciproquement, pour chaque point de l’image droite, il y a une droite épipolaire dans l’image

gauche. De plus, deux points qui se trouvent sur une même droite épipolaire d’une image ont

leurs correspondants, s’ils existent, sur une même droite épipolaire de l’autre image. Ces deux

droites sont appelées droites épipolaires conjuguées. Dans chaque image, les droites épipolaires

forment un faisceau de droites, et leur point commun s’appelle l’épipôle (cf. figure2.1). En fait,

l’épipôle droited, par exemple, n’est que la projection du centre focalOg de la caméra gauche
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dans l’image droite. De la même manière on peut définir l’épipôle gaucheeg.

2.2.4 Configuration géométrique idéale

Dans le cas d’une configuration quelconque du capteur stéréoscopique (cf. figure 2.1), il

est nécessaire de calculer pour chaque point d’une image l’équation de la droite épipolaire

correspondante dans l’autre image. Cependant, il existe une configuration particulière intéres-

sante : c’est lorsque les deux caméras sont disposées de telle façon que leurs axes optiques sont

parallèles et lorsque la droiteOgOd reliant les centres optiques est confondue avec les axes ho-

rizontaux des deux caméras (cf. figure2.2). Autrement dit, lorsque les droites épipolaires sont

parallèles et les droites épipolaires conjuguées sont confondues. Dans ce cas, les deux épipôles

se trouvent à l’infini.

E

X

Y Z

Z

pg

pd

image droite

image gauche

Od

Og

P

Z

FIG. 2.2 : Configuration particulière du système de prise de vue.

Les droites épipolaires jouent un rôle fondamental en vision stéréoscopique. En effet, lors-

qu’on cherche pour un point d’une image un correspondant dans l’autre image, on peut limiter

cette recherche le long de la droite épipolaire correspondante. Il est donc important d’avoir les

expressions mathématiques les plus simples pour ces droites épipolaires. Comme on ne peut pas

toujours disposer les deux caméras pour obtenir la configuration particulière de la figure2.2,

de nombreux auteurs [HM93, Aya89] préfèrent partir d’une configuration quelconque (cf. fi-

gure2.1) et se ramener de façon analytique à la configuration particulière (cf. figure 2.2) en

effectuant une rectification épipolaire. Celle-ci consiste à appliquer aux images une transforma-
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tion linéaire en coordonnées projectives de façon à obtenir une paire d’images stéréoscopiques

coplanaires et parallèles à la droite passant par les centres de projection des deux caméras. Il

faut toutefois noter que cette opération implique un accroissement du temps de calcul [Las96].

2.2.5 Paramètres intrinsèques

Outre les paramètres extrinsèques qui définissent la géométrie du capteur stéréoscopique,

en particulier la position et l’orientation de chaque caméra par rapport à la scène, d’autres

paramètres doivent être choisis judicieusement afin d’optimiser, en fonction de l’application,

le système de vision. Il s’agit des paramètres correspondant aux caractéristiques propres des

caméras :

• Taille et résolution des capteurs ;

• Distance entre les centres optiques ;

• Distance focale des objectifs.

Les deux derniers paramètres interviennent lors des calculs de triangulation géométrique. Ils

permettent aussi de déterminer :

• La taille de la scène observable à une distance donnée ;

• La distance minimale de prise de vue permettant d’appliquer le principe de stéréovision.

2.2.6 Triangulation géométrique

Les calculs de triangulation géométrique permettent, en fonction des positions dans les

images des différentes primitives appariées, de déterminer la position des primitives-objet cor-

respondantes dans la scène tridimensionnelle. Cette procédure utilise un modèle géométrique

du système de prise de vue, décrivant la formation des images sur les capteurs. Considérons la

configuration particulière du stéréoscope présentée au paragraphe2.2.4(cf. figure2.3). Soient

pg(xg, yg) etpd(xd, yd) les coordonnées des images du pointP sur les capteurs gauche et droit,

dans les repères relatifs aux caméras.

Comme, dans ce cas, les droites épipolaires sont confondues(yg = yd), la position de

pg dans l’image gauche peut se mesurer par rapport à celle depd avec un seul paramètre, la

disparité, qui est par définition la différence des abscisses des deux points -image. La disparité

entres les deux points homologuespg et pd est notée :δ = xg − xd. Ainsi, la position du point
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image droite

image gauche
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FIG. 2.3 : Localisation tridimensionnelle.

P dans le repère absolu(Og, X, Y, Z) peut être déterminée par les équations suivantes :

xp =
xg.E

δ

yp =
yg.E

δ

zp =
f.E

δ

oùE est l’entre-axe, c’est-à-dire la distance entre les centres optiquesOg etOd.

f est la distance focale des objectifs, supposés identiques pour les deux caméras.

2.2.7 Reconstruction 3D

Pour reconstruire l’image3D de la scène observée, on utilise les positions tridimension-

nelles des primitives-objet calculées par triangulation. Il faut noter que la reconstruction3D

dépend du type de primitive choisi, qui détermine la représentation finale de la scène. De plus,

la présence d’un grand nombre de primitives densifie la reconstruction3D mais, en même

temps, augmente la combinatoire. En revanche, lorsque les primitives ne sont pas nombreuses,

la combinatoire est réduite mais la reconstruction est moins riche.
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2.3 Stéréovision linéaire

Comme pour la stéréovision binoculaire classique, la stéréovision linéaire désigne l’en-

semble de tous les procédés qui permettent de retrouver la structure tridimensionnelle d’une

scène à partir de deux images vidéo prises sous des angles de vue différents. La différence fon-

damentale entre les deux systèmes stéréoscopiques réside dans le type de caméra utilisée pour

acquérir les images. En effet, dans le cas de la stéréovision linéaire, le stéréoscope est composé

de deux caméras linéaires plutôt que matricielles. La meilleure façon d’imaginer une caméra

linéaire est de penser à une caméra matricielle pour laquelle une seule ligne serait active. Phy-

siquement, une caméra linéaire comporte une surface sensible monodimensionnelle constituée

d’une barrette CCD5. Munie de son optique, elle fournit une image ligne qui est une vue en

coupe de la scène observée.

Ces capteurs linéaires présentent certaines caractéristiques qui les rendent particulièrement

intéressants dans de nombreuses applications :

• La grande résolution horizontale : leur structure très simple permet d’intégrer un grand

nombre de photosites en augmentant la longueur de la barrette. La résolution horizontale

typique est de2048 points, contre environ750 points pour les capteurs matriciels courants.

• La compatibilité avec les optiques photographiques : la longueur du capteur est géné-

ralement comprise entre20 et 28mm, ce qui permet d’utiliser des objectifs photogra-

phiques dont les caractéristiques de résolution, de distorsion et de vignétage sont très

supérieures à celles des objectifs vidéo. La grande résolution des objectifs photogra-

phiques est indispensable pour tirer parti de celle des capteurs linéaires. Leur faible dis-

torsion peut généralement être négligée, ce qui évite des calculs de correction d’images.

Enfin, leur faible vignétage évite des problèmes lors de l’appariement des images en

stéréovision.

• La souplesse des paramètres de prise de vue : l’opérateur peut ajuster, selon les besoins

et les conditions de prise de vue, la fréquence d’acquisition et le temps d’exposition. Il

peut synchroniser chaque prise de vue sur un événement extérieur, même à intervalles

irréguliers. Il est même possible de définir la fréquence de transfert des pixels en fonction

des performances de la chaîne d’acquisition et de traitement des images.

Il faut noter que les capteurs linéaires posent cependant certains problèmes qui sont liés à

5Charge Coupled Device
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leur structure et au type de signal qu’ils fournissent. Il s’agit de :

• La difficulté du calibrage : lors de l’utilisation de caméras linéaires en stéréovision, il

est nécessaire d’avoir un positionnement précis et rigide des deux caméras afin qu’elles

observent une zone de vision commune.

• La pauvreté relative du signal monodimensionnel : à cause de la perte de l’information

verticale, il est difficile d’interpréter une image-ligne. La dimension manquante peut-être

cependant reconstruite, dans certains cas, grâce à un balayage mécanique de la scène.

Dans le but de détecter les obstacles sur route, le laboratoireI3D a conçu un stéréoscope

composé de deux caméras linéaires [Bru94]. Ce stéréoscope n’est pas différent dans son prin-

cipe de tous les systèmes de prise de vue stéréoscopique à deux caméras. Cependant, afin de

rendre possible la reconstruction tridimensionnelle, la structure géométrique des caméras li-

néaires, qui ne restituent pas l’information verticale, impose une configuration particulière pour

que les deux caméras du stéréoscope visent la même scène (cf. figure 2.4). Pour cela, il faut

d’une part, que les deux capteurs soient dans le prolongement l’un de l’autre. D’autre part, il

faut que la ligne joignant les deux capteurs soit parallèle à celle joignant les centres optiques

des deux objectifs. La partie commune aux plans de visée des caméras définit ce qu’on appelle

le secteur de stéréovision. Tout objet qui entre dans ce secteur est vu simultanément pas les

caméras gauche et droite. Il peut être ainsi être détecté et localisé par triangulation (cf. § 2.2.6).

Secteur de stéréovision

Plan de visée de 
la caméra gauche

Plan de visée de 
la caméra droite

E

FIG. 2.4 : Configuration du stéréoscope linéaire (les deux plans de visée sont confondus).
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2.4 Triangulation géométrique en stéréovision linéaire

Nous rappelons que la triangulation géométrique permet de déterminer les coordonnées

tridimensionnelles d’un objet à partir des projections de son image sur les capteurs droit et

gauche. Dans le cas de la stéréovision linéaire, le champ de visée est un plan et par conséquent

la triangulation géométrique permet de reconstruire un pointP uniquement par sa profondeur

z et par sa position horizontalex (cf. figure2.5).

MR

E

XG

OG

F

XR

XD

OD

OR ZR

FIG. 2.5 : Triangulation géométrique dans le plan(O, (X, Z))

Les positions des points-imagesxg et xd se déduisent de la position du point de la scène

P = (x, z) par les relations :

xg =
f(x + E

2
)

z
et xd =

f(x− E
2
)

z
(2.1)

On introduit la notion de disparité qui correspond à la différence de positionδ entre les

points-images :

δ = xg − xd (2.2)

En remplaçant dans l’équation (2.2) les valeurs dexg etxd obtenues en2.1, on obtient :

δ =
E.f

z
, ∀x (2.3)

Quelle que soit l’abscisse du pointP , on peut donc calculer sa positionz par :

z =
E.f

δ
(2.4)
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En substituant la valeur dez dans l’une ou l’autre des équations (2.1), on obtient la valeur

dex par :

x =
Zxg

f
− E

2
ou x =

Zxd

f
+

E

2
(2.5)

En ce qui concerne la coordonnée selon l’axe verticaleY , celle-ci est perdue à cause de la

nature monodimensionnelle des caméras. Néanmoins, nous pouvons déterminer la coordonnée

verticale d’un point selon l’axeY dans un cas particulier à savoir, lorsque les objets observés

sont placés sur un plan (cf. figure2.6). Connaissant la hauteurH des caméras, la distance de ce

pointz par rapport à ces dernières ainsi que la distance maximalezmax visée par celles-ci, nous

pouvons en déduire la hauteurh de ce point par l’équation suivante :

h =
H(zmax − z)

zmax

(2.6)

h

H

z

zmax

FIG. 2.6 : Cas particulier permettant de déterminer la coordonnée verticale d’un point vu par de caméras
linéaires

2.5 Choix de primitives

Nous rappelons que le processus de stéréovision peut être décomposé en quatre étapes :

• Choix d’un modèle géométrique pour les capteurs ;

• Extraction des primitives de chaque image ;

• Appariement des primitives ;

• Triangulation géométrique et reconstruction tridimensionnelle de la scène.

Le choix des primitives est une phase importante dans un algorithme de stéréovision. La

nature de ces primitives et les différents attributs qu’on peut leur attribuer jouent un grand rôle
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lors de la phase d’appariement mais également dans la reconstruction de la scène. Il est donc

nécessaire de choisir les primitives les mieux adaptées au type d’images traitées.

Nous venons de voir que quelque soit le type de stéréoscope utilisé (linéaire ou matriciel),

celui-ci est placé dans une configuration particulière afin de limiter l’espace de recherche des

points correspondants aux couples de lignes épipolaires. Cette configuration a été choisie afin

de réduire le temps nécessaire pour accomplir la phase de mise en correspondance.

Étant donné que les mises en correspondance sont effectuées uniquement sur les lignes

épipolaires conjuguées, le choix des primitives se trouve rapidement restreint en raison de

la nature monodimensionnelle des images-lignes issues du stéréoscope linéaire ou des lignes

épipolaires extraites des images issues du stéréoscope matriciel. En effet, parmi les primi-

tives habituellement utilisées en stéréovision telles que les primitives de type point, contour

[SH88, HM93, LL94b, WL95, Xie95], région [dBKS90, PM97] et contour actif [KWT87b,

KWT87a, Vie88, Cab92, Sle95], seuls les points de contours non horizontaux sont utilisables.

Ces points proviennent de l’intersection des contours de l’image bidimensionnelle avec les

droites épipolaires (cf. figure2.7).

1

2

3 4

5

Image matricielle

(a) Contours modélisés de5 objets.

1
2 3

4

Droite épipolaire

(b) Présence de4 points de contour.

FIG. 2.7 : Comparaison des primitives de type contour.

Dans le paragraphe suivant, nous allons décrire le processus d’extraction de ces primitives

de type points de contour, qui constitue la première tâche d’un algorithme de stéréovision.
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2.6 Extraction des primitives

Les primitives sont des indices visuels caractérisant des entités physiques présentes dans

l’image. L’utilisation de primitives permet de ne retenir que l’information utile pour l’appli-

cation choisie. A chaque primitive est associé un ensemble d’attributs la caractérisant. Il est

nécessaire que ces attributs soient suffisamment discriminants afin d’éviter au maximum les

ambiguïtés lors de la phase de mise en correspondance. Par exemple, pour une primitive de type

segment, deux attributs couramment utilisés sont la longueur et l’orientation. Horaud [HM95]

définit la primitive idéale telle que :

• ses propriétés intrinsèques permettent une mesure de ressemblance fortement discrimi-

nante ;

• elle permet la mise en œuvre des contraintes stéréoscopiques de manière efficace ;

• la reconstruction3D est possible.

2.6.1 Choix des primitives

Le choix des primitives mérite une attention particulière. En effet, étant donné la nature com-

binatoire de la phase de mise en correspondance, si celles-ci sont trop nombreuses, le temps de

calcul aura tendance à être important. Il est donc avantageux de réduire le nombre de primitives

tout en s’assurant qu’elles apportent une information suffisamment riche pour permettre une

reconstruction3D représentative de la scène.

Ce choix peut également être imposé par le type de caméras utilisées. A partir de caméras

matricielles, il est d’usage d’utiliser des primitives de type point de Moravec [Mor77], contour,

point à forte courbure ou région, dont certains attributs contiennent une information bidimen-

sionnelle [LL90]. En revanche, avec des caméras linéaires, on est contraint d’utiliser des primi-

tives ponctuelles dont les attributs ne représentent que des informations monodimensionnelles.

Dans le cadre de cette thèse, nous avons choisi de travailler sur des couples de lignes épipo-

laires grâce à l’utilisation de stéréoscopes de configuration particulière (cf.figure2.2). Ainsi, les

primitives que nous utilisons ne peuvent être que de type points de contour. Elles sont d’ailleurs

couramment utilisées car elles correspondent aux bords des objets ou aux variations spatiales

des propriétés géométriques et physiques de leurs surfaces (orientation, matière, texture, ni-

veau de luminance, etc.). Ces éléments significatifs peuvent être facilement extraits des images
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(cf. § 2.6.2.2). Comme ils constituent les entrées du processus de mise en correspondance, il est

important de s’assurer de leur pertinence (cf. § 2.6.2.3).

2.6.2 Extraction des primitives

L’extraction des primitives se déroule en deux étapes. Les primitives sont d’abord mises en

évidence par le biais d’un détecteur de points de contour, puis les plus pertinentes sont retenues

par une procédure de filtrage (cf. § 2.6.2.3).

Les points de contour sont caractérisés par des variations locales significatives du niveau

de grisfNG(y) de la ligne considérée. La détection des points de contour fait donc appel à des

opérateurs différentiels. La différentiation étant une opération sensible au bruit, on lui associe

généralement une opération de lissage pour réduire les effets du bruit.

Durant de nombreuses années, on a utilisé les masques de convolution comme opérateurs de

différentiation, l’intérêt de ces filtres à réponse impulsionnelle finie résidant dans la rapidité des

calculs. Désormais, la puissance des calculateurs permet l’utilisation de détecteurs plus élaborés

et dits "optimaux".

2.6.2.1 Détecteur optimal

Un détecteur optimal est un opérateur devant répondre à des spécifications préalablement

établies. Le choix du détecteur de contours le plus approprié pour l’application envisagée n’est

pas trivial. Nous décrivons deux détecteurs basés sur des critères identiques mais d’étendues

différentes. Puis nous détaillons l’implantation récursive du plus usité des deux, le filtre de

Deriche [Der87]. Le lecteur intéressé par les détecteurs de contours pourra consulter :

• la thèse de Ziou [Zio91] qui définit un critère de sélection des détecteurs ainsi que le

calcul automatique de leurs paramètres ;

• la thèse de Wan [Wan96] qui définit un détecteur de contours hyperbolique basé sur les

critères de Canny [Can86] et dont les performances sont comparables à celles de l’opéra-

teur de Deriche ;

• la thèse de Stoclin [Sto00] qui propose des critères discrets afin d’évaluer les perfor-

mances des détecteurs de contours.
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Les critères de Canny

Canny [Can86] définit les propriétés souhaitables pour un détecteur de contours performant.

Pour cela, il propose les trois critères suivants :

1. La qualité de détection:

La détection sera de bonne qualité si l’influence du bruit sur l’image est faible. Ce critère

correspond à maximiser le rapport signal sur bruit ;

2. La précision de localisation:

Ce critère permet de quantifier la précision de la position du contour détecté dans une

image bruitée par rapport à sa position réelle ;

3. L’obtention d’une réponse unique pour un contour donné:

Ce critère sert à déterminer si le filtre est susceptible de fournir plusieurs réponses pour

un seul contour présent dans l’image.

Dans [Can86], les points de contour correspondent aux maxima locaux du résultat de la

convolution du signal avec un filtre. SoitG(x) le signal correspondant à un contour de type

échelon idéal et positionné en 0 :

G(x) =

{
A si x > 0
0 sinon

(2.7)

La réponsey(x) du filtre au signal en un pointx0 est donnée par la convolution entre le filtre

f(x) et le signalG(x) :

y(x0) =

+W∫
−W

G(x0 − x)f(x)dx. (2.8)

Notons que le détecteurf(x) de Canny étant à support fini, il est uniquement défini dans

l’intervalle [−W, W ].

Comme en pratique les images sont bruitées, Canny prend en compte l’existence d’un bruit

gaussien de moyenne nulle et de varianceη0 qui se superpose au signalG(x).

La qualité de détection

Afin de quantifier la qualité de la détection des contours, Canny considère le rapport signal

sur bruit défini par le rapport entre la réponse du filtre au point de discontinuité du contour
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(x0 = 0) et l’écart-type de la réponse du filtre au bruit :

Σ =
|
∫ +W

−W
G(−x)f(x)dx |

η0

√∫ +W

−W
f 2(x)dx

. (2.9)

Comme les probabilités de ne pas détecter un vrai point de contour et de détecter de faux

points de contour diminuent lorsque le rapport signal sur bruit augmente, le critère de qualité

de détection correspond à la maximisation de ce rapport.

Pour l’échelon idéal défini par l’équation2.7, on obtient :

Σ =
A

η0

|
∫ 0

−W
f(x)dx |√∫ +W

−W
f 2(x)dx

. (2.10)

La précision de localisation

Ce critère indique la capacité du détecteur à extraire du signal bruité un contour qui est

localisé aussi près que possible du contour réel. Pour ce critère, Canny propose de maximiser

l’inverse de la variance de la distance entre le contour détecté et le contour réel :

Λ =
|
∫ +W

−W
G′(−x)f ′(x)dx |

η0

√∫ +W

−W
f ′2(x)dx

. (2.11)

Pour le contour de type échelon idéal, le critère de localisation devient :

Λ =
A

η0

| f ′(0) |√∫ +W

−W
f ′2(x)dx

. (2.12)

L’obtention d’une réponse unique

Le filtre f(x) doit fournir un point unique en réponse à un seul contour. Afin de minimiser le

nombre de réponses multiples, Canny propose d’utiliser la distance moyenne entre les passages

par zéro de sa dérivéef
′
(x) définie par :

xmoy = 2Π

√√√√∫ +W

−W
f ′2(x)dx∫ +W

−W
f ′′2(x)dx

. (2.13)

2.6.2.2 Le détecteur de Deriche

Canny a proposé une formulation d’un détecteur respectant ces critères. En modifiant l’éten-

due du filtre à l’infini, Deriche propose une formulation qui autorise une implantation récursive

[Der87, MD89].
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2.6.2.2.1 Le détecteur de Canny

Ayant choisi la dérivée première comme opérateur de différenciation, une contrainte d’anti-

symétrie du filtref(x) est imposée. Selon Canny, un "bon" détecteur de contours doit maximiser

les trois critères préalablement définis. Afin de simplifier les calculs nécessaires à la détermi-

nation d’un détecteur optimal dans le cas de contours de type échelon, il a réduit la procédure

de maximisation des deux premiers critères à la maximisation de leur produitΣΛ. Le critère

de réponses multiples est utilisé en tant que contrainte dans la procédure d’optimisation. Il im-

pose que la distance maximale entre deux maxima adjacents de la réponse du filtre soit une

constante, égale àk fois l’étendueW du filtre. La solution générale dans l’intervalle[−W, 0] est

la suivante :

f(x) = a1e
αcanx sin (ωx) + a2e

αcanx cos (ωx) +
a3e

−αcanx sin (ωx) + a4e
−αcanx cos (ωx) + c

(2.14)

oùαcan etω sont des constantes réelles. Les cœfficientsa1, a2, a3, a4 et c peuvent être détermi-

nés grâce aux conditions limites suivantes :

f(0) = 0, f(W ) = 0, f ′(0) = S, f ′(W ) = 0, avecS constant. (2.15)

Commef(x) est antisymétrique, on peut étendre cette solution à l’intervalle[−W, W ]. Canny

propose finalement comme détecteur la dérivée première d’une gaussienne qui est une bonne

approximation du détecteur initial (cf. équation2.14) :

f(x) = Exe−α2
canx2

(2.16)

où E est une constante permettant de normaliser le filtre etαcan un paramètre permettant de

régler l’étendue efficace du filtre. Cette approximation a permis d’étendre le filtre de Canny au

domaine bidimensionnel.

2.6.2.2.2 Le détecteur optimal de contours de Deriche

En étendant le filtre de Canny à l’infini, c’est à direW →∞, Deriche obtient une sinusoïde

amortie comme réponse impulsionnelle du filtre de détection de contour :

f(x) = Ce−αder|x| sin(ωx) (2.17)

où ω est une constante positive.C est un cœfficient de normalisation permettant d’obtenir une

réponse unitaire pour un échelon unitaire. Le paramètreαder définit l’étendue de la largeur
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efficace du filtre, ce qui correspond également au compromis entre la détection et la localisation.

Lors de ses travaux, Deriche a constaté qu’il obtenait de meilleur résultats lorsqueω ' 0, ce

qui impliquesin(ωx) ' ωx. Le détecteur optimal devient alors :

d(x) = Cωxe−αder|x| (2.18)

L’opérateur de lissage

Afin de limiter l’influence du bruit amplifié par l’opérateur de différentiation, on peut faire

appel à différents filtres. Deriche propose d’utiliser un filtre de type lissage correspondant à

l’intégrale de l’opérateur de détection (cf. équation2.18). La définition de ce filtre est alors :

l(x) = B(αder | x | +1)e−αder|x| (2.19)

oùB, une constante réelle, représente un cœfficient de normalisation et oùαder est un paramètre

permettant de régler l’étendue efficace de l’opérateur de lissage.

Implantation récursive

Pour une implantation sur calculateur, il convient de redéfinir l’équation du filtre dans le

domaine numérique en utilisant la transformée en Z.

L’implantation récursive du détecteur optimald(x) (cf. équation2.18) est réalisée par deux

filtres récursifs opérant dans des directions opposées. Soientx(n) le signal d’entrée ety(n) le

signal de sortie, tel quey(n) = y+(n) − y−(n) pourn = 1, . . . , N avecN correspondant au

nombre d’échantillons du signal. Les expressions dey+ ety− sont données ci-après :

y+(n) = ax(n− 1)− b1y
+(n− 1)− b2y

+(n− 2) pourn = 1, . . . , N

y−(n) = ax(n + 1)− b1y
−(n + 1)− b2y

−(n + 2) pourn = N, . . . , 1

Lors de l’initialisation, les valeurs dey+(−1), y+(0), y−(N + 1) et y−(N + 2) sont mises à 0.

Les valeurs des constantesa, b1 et b2 sont les suivantes :

a = De−αder , b1 = −2e−αder , b2 = e−2αder

L’implantation récursive du filtre de lissagel(x) (cf. équation2.19) est réalisée de la même

manière, avec les mêmes notations que celles utilisées ci-dessus :

y+(n) = a0x(n) + a1x(n− 1)− b1y
+(n− 1)− b2y

+(n− 2) pourn = 1, . . . , N

y−(n) = a2x(n + 1) + a3x(n + 2)− b1y
−(n + 1)− b2y

−(n + 2) pourn = N, . . . , 1
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Les valeurs des constantesa0, a1, a2, a3, b1 et b2 sont les suivantes :

a0 = s, a1 = s(αder − 1)e−αder , a2 = a1 − sb1,

a3 = −sb2, b1 = −2e−αder , b2 = e−2αder ,

s =
(1− e−αder)2

1 + 2αdere−αder − e−2αder
.

2.6.2.3 Extraction des points de contour

La dernière étape de l’extraction des primitives consiste à ne retenir que les points de contour

pertinents, c’est à dire ceux censés correspondre aux contours d’un objet. Pour cela, on ne sé-

lectionne dans l’image module de la dérivée que les extrema locaux supérieurs à un seuil. Nous

décrirons plus loin dans ce paragraphe une méthode permettant de déterminer automatique-

ment ce seuil. Notons que, dans le cadre de la recherche des contours, une analyse de connexité

des points de contour est souvent requise. C’est notamment le cas pour le filtrage proposé par

Canny [Can86] qui effectue un seuillage par hystérésis. Quoi que souhaitable, cette méthode ne

peut être applicable dans notre cas car nous travaillons dans un contexte monodimensionnel, en

opérant ligne par ligne.

Lors de ses expérimentations, Burie a constaté que la convolution d’une image avec un filtre

de détection de contour pouvait donner naissance à plusieurs extrema locaux pour un contour

unique. Afin de sélectionner les extrema significatifs, il a développé une nouvelle technique

d’extraction de primitives, baptiséeextraction par intervalle. Celle-ci procède tout d’abord à

l’élimination des extrêma générés par le bruit par un simple seuillage de la réponse de l’opéra-

teur de Deriche. Puis il divise le signal dérivé en une suite d’intervalles adjacents dans lesquels

ce signal conserve un signe constant. L’analyse est faite du début à la fin de l’image et un nouvel

intervalle est créé chaque fois que le signal dérivé passe par zéro. Un seul extremum, quand il

existe, est ensuite sélectionné dans chaque intervalle : il s’agit de l’extremum pour lequel l’am-

plitude de la dérivée est la plus forte (cf. figure2.8). Trois attributs sont associés à chacune de

ces primitives de type points de contour. Il s’agit de :

• leur position dans l’image-ligne ;

• le signe de la dérivée en ce point ;

• l’amplitude de la dérivée en ce point.
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FIG. 2.8 : Extraction des extremums par intervalles de signe constant.
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2.6.3 Conclusion

Dans ce paragraphe nous avons défini le type de primitives que nous allons utiliser. Ce choix

a été imposé par la stratégie que nous avons adoptée, qui consiste à travailler sur les droites

épipolaires. Ensuite, nous avons décrit le détecteur de points de contour de Deriche, optimal au

sens des critères de Canny. Son implantation récursive permet un gain de temps important et ce,

quelle que soit l’étendue efficace de ce filtre. Le réglage de ce filtre s’effectue par le biais d’un

unique paramètreαder qui est généralement ajusté par expérience. Ensuite, afin de ne conserver

que les extrema significatifs, nous utilisons la techniqued’extraction par intervalledéveloppée

par Burie.

La procédure de détection des points de contour appliquée sur des images stéréoscopiques

réelles ou de synthèse fournit deux listes de points de contour, une pour l’image gauche et l’autre

pour l’image droite. Chacune de ces listes est composée des points de contour non horizontaux

extraits des images stéréoscopiques respectives. Trois attributs sont associés à chacun de ces

points, à savoir :

• leur position dans l’image ;

• le signe de la dérivée en ce point ;

• l’amplitude de la dérivée en ce point.

Une fois que la phase d’extraction des primitives est terminée, la procédure de mise en

correspondance des primitives extraites des deux images peut être activée. Mais une primitive

d’une image peut être appariée à plusieurs primitives de l’autre image. Afin d’établir des ap-

pariements corrects, l’utilisation de critères de ressemblance et de contraintes stéréoscopiques

parait indispensable. Dans le paragraphe suivant, nous présentons ces contraintes et ces cri-

tères. Ils sont utilisés pour réduire l’espace de recherche afin d’établir des appariements sans

ambiguïté.

2.7 Critères de ressemblance et contraintes

La mise en correspondance des primitives nécessite de définir des critères qui permettent de

fournir des informations sur leur ressemblance. Cependant, l’utilisation des critères de ressem-

blance est souvent insuffisante pour décider si un appariement est correct ou non. En effet, une

primitive d’une image peut ressembler à plusieurs primitives de l’autre image. Pour résoudre ce

problème d’ambiguïté, on fait appel à un certain nombre de contraintes.
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2.7.1 Critères de ressemblance

La ressemblance est une notion utilisée par la plupart des algorithmes de mise en corres-

pondance. L’hypothèse sous-jacente à la ressemblance de deux primitives est que les attributs

qui leurs sont attachés doivent être semblables si ces deux primitives se correspondent. L’idée

de base consiste à apparier une primitive en la comparant à ses correspondantes possibles, de

telle sorte que le couple qui se ressemble le plus soit retenu comme un couple de primitives

homologues. Il faut donc, dans un premier temps, établir un critère qui permet de quantifier

la ressemblance. Ce critère doit tendre vers une valeur limite pour une ressemblance parfaite.

En fait, cette valeur n’est jamais atteinte car deux primitives homologues ne sont jamais par-

faitement identiques. Étant donnée une primitive, la recherche de son homologue consiste à

sélectionner parmi les appariements possibles celui qui optimise le critère.

Selon le type de primitives utilisé, les critères de ressemblance peuvent être de deux natures :

photométriques ou géométriques. Le premier type de critères est utilisé essentiellement lorsqu’il

s’agit d’apparier des primitives de type point [HM93, Fa93]. Le second type s’applique aux pri-

mitives de plus haut niveau (contours, régions, etc.) caractérisées par des attributs géométriques

(longueurs des segments, angles entre les segments, surfaces et périmètres des régions, etc.). Ce

type est inutilisable dans le cadre de cette thèse car les primitives que nous cherchons à mettre

en correspondance sont les points de contour détectés dans les images stéréoscopiques.

2.7.2 Contraintes stéréoscopiques

L’utilisation des critères de ressemblance n’est en général pas suffisante pour établir des ap-

pariements sans ambiguïté, une primitive de l’image gauche pouvant ressembler à plusieurs pri-

mitives de l’image droite et réciproquement. Comment peut-on donc décider que l’appariement

d’une paire de primitives, gauche et droite, est correct ou non ? Pour répondre à cette question,

on considère un certain nombre de contraintes. Celles-ci sont de deux types : les contraintes

locales et les contraintes globales. Les contraintes locales sont applicables à chaque couple de

primitives candidates à l’appariement, sans faire intervenir les autres couples. La contrainte

de position et la contrainte de signe de la dérivée font partie de ce type des contraintes lo-

cales. Contrairement aux contraintes locales, les contraintes globales sont applicables à tous les

couples de primitives candidats à l’appariement et permettent de valider la compatibilité entre

les appariements satisfaisant le premier type de contraintes. Parmi les principales contraintes
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de ce type, nous pouvons citer les contraintes d’ordre, d’unicité et de continuité de la disparité.

L’ensemble de ces contraintes est détaillé dans le chapitre suivant.

2.8 Mise en correspondance

Dans un processus stéréoscopique, la tâche la plus difficile et la plus délicate est celle

concernant la mise en correspondance des primitives extraites de deux images stéréo. Il n’existe

pas, jusqu’à présent, une méthode assez générale pour résoudre ce problème et qui puisse s’ap-

pliquer à n’importe quelle paire d’images stéréoscopiques sans tenir compte de leur type, de leur

contenu et de la façon dont elles sont traitées. D’un point de vue algorithmique, les méthodes

développées comportent généralement une forme ou une autre de recherche des meilleurs ap-

pariements au sein d’un ensemble fini. La qualité d’un algorithme de mise en correspondance

se mesure au nombre de primitives appariées, qui doit être le plus élevé possible, et au taux

d’erreur dû à de faux appariements, qui doit être aussi faible que possible.

2.8.1 Méthodes corrélatives

Les méthodes corrélatives sont utilisées généralement pour mettre en correspondance les

primitives de type point [KO94]. La recherche des appariements est basée sur un critère de res-

semblance photométrique : elle consiste à considérer une fenêtre autour du point que l’on veut

apparier, puis à chercher dans l’autre image le point dont la fenêtre, de même taille que la pré-

cédente, est la mieux corrélée avec la première fenêtre. Avant chaque mesure de ressemblance,

la contrainte épipolaire est utilisée afin de réduire le nombre de candidats à l’appariement.

Après optimisation du critère de ressemblance sur l’ensemble des appariements possibles, des

contraintes globales (ordre, unicité, continuité de la disparité) sont ensuite utilisées pour lever

certaines ambiguïtés.

2.8.2 Méthodes basées sur la programmation dynamique

Le problème de l’appariement peut être posé sous forme de recherche d’un chemin opti-

mal dans un graphe [LL94a, OBMD94]. Il s’agit au départ d’utiliser la contrainte épipolaire et

de considérer à chaque fois deux droites épipolaires conjuguées. On établit ensuite un graphe

représentant tous les appariements possibles. Ce graphe peut être matérialisé par une matrice

à deux dimensions, où chaque dimension est définie par les primitives de chacune des droites
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épipolaires gauche et droite. A chaque sommet du graphe correspond un élément de la matrice

qui représente un coût, déterminé à partir d’une mesure de ressemblance, indiquant la qualité de

l’appariement de deux primitives. Un chemin du graphe est constitué d’une séquence de paires

de primitives gauche et droite. Le coût d’un chemin est calculé en fonction de celui affecté à

chaque paire qui le constitue. L’objectif est donc de trouver un chemin optimal, c’est à dire de

coût minimum, dans ce graphe. La nature de la recherche d’un chemin optimal, qui est liée au

principe de la programmation dynamique, impose deux contraintes :

• L’ordre des primitives homologues doit être respecté le long des deux droites épipolaires

(contrainte d’ordre) ;

• Chaque primitive n’intervient qu’une seule fois (contrainte d’unicité).

2.8.3 Appariement par prédiction et vérification d’hypothèses

Le processus de mise en correspondance par prédiction et vérification d’hypothèses se dé-

compose en trois étapes indépendantes [Aya89, KHK90, Ben94] :

1. Prédiction d’hypothèses. Après avoir extrait de chaque image les primitives à apparier,

la première étape consiste à établir un ensemble d’appariements à partir de contraintes

locales exclusivement, telles que la contrainte épipolaire et la contrainte d’orientation, et

de critères de ressemblance géométriques et/ou photométriques.

2. Propagation d’hypothèses. Après avoir généré un certain nombre d’appariements hypo-

thétiques lors de la phase de prédiction, la phase de propagation a pour but d’étendre le

nombre d’appariements. Il s’agit de propager chacune des hypothèses aux voisines des

primitives appariées. Supposons qu’on émette l’hypothèse d’appariement des primitives

(Pg, Pd). La propagation de cette hypothèse consiste à chercher pour lesPgi au voisinage

dePg les appariements à des primitivesPdj au voisinage dePd, en utilisant les contraintes

de continuité de la disparité et d’unicité par exemple. Les nouvelles hypothèses ainsi gé-

nérées sont, elles aussi, propagées de manière récursive.

3. Vérification d’hypothèses. Cette dernière phase est destinée à comparer les appariements

obtenus par propagation des hypothèses prédites. Les appariements retenus sont ceux qui

correspondent au plus grand nombre d’hypothèses compatibles vis-à-vis de la contrainte

de continuité de la disparité par exemple.
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2.8.4 Méthodes séquentielles

Les algorithmes séquentiels de mise en correspondance sont définis selon les principes sui-

vants :

• l’appariement des primitives s’effectueséquentiellementen explorant les droites épipo-

laires conjuguées du début à la fin ;

• lorsqu’un couple de primitives est apparié, il sert de base pour trouver l’appariement

suivant.

Plus précisément, il s’agit d’analyser les listes de primitivesG(i) et D(j) situées sur les

droites épipolaires conjuguées en faisant croître les indicesi et j. En utilisant la représentation

graphique du plan de mise en correspondance proposée par Otha [OK85], l’appariement des

primitives peut être considéré comme la recherche d’un chemin dont chaque étape est constituée

d’un nœud correspondant à une paire stéréoscopique. Initialement, la procédure débute dans le

coin supérieur gauche du plan, l’objectif étant d’atteindre le coin inférieur droit.

Ceci justifie la nécessité de définir le premier et le dernier pixel des droites épipolaires

comme étant des points de contour. Le second principe consiste à utiliser la dernière paire

valide pour trouver le prochain couple à apparier.

Le principe de mise en correspondance peut alors s’énoncer de la manière suivante :

à partir de la paire valide courante{G(i), D(j)}, on peut déterminer à l’aide d’une mesure

de similarité, le prochain appariement correct défini par la paire{G(i + k), D(j + k
′
)} avec

1 ≤ k ≤ NG − i et 1 ≤ k
′ ≤ ND − j. Le lecteur souhaitant obtenir plus d’informations sur

cette méthode et sur la mesure de similarité définie par Burie pourra se reporter à son manuscrit

[Bur95].

Ayant constaté quelques faux appariements dans ses séquences d’images, Burie a proposé

de rendre plus robuste sa méthode de mise en correspondance en procédant à une exploration

bi-directionnelle des listes de primitives gauche et droite.

2.8.4.1 Méthode bidirectionnelle

Cette exploration bidirectionnelle est composée de deux passes : la première, du début vers

la fin des images, s’appellel’analyse progressive. La seconde passe est effectuée de la fin vers

le début, il s’agit del’analyse rétrograde. Chaque analyse fournit une liste de paires valides.

Une comparaison des deux listes permet ensuite d’éliminer certaines erreurs d’appariement.
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Les paires valides qui sont retenues doivent respecter les contraintes d’ordre et d’unicité. On

peut rencontrer trois types de situations :

1. une paire{G(i), D(j)} apparaît dans les deux listes. Dans ce cas, la paire a été appariée

deux fois. Elle est donc rangée dans la liste définitive ;

2. un point de contour d’une image est apparié à deux points de contour différents de l’autre

image. La contrainte d’unicité impose de faire un choix parmi ces deux appariements. On

conserve alors le couple qui respecte la contrainte d’ordre avec le couple précédemment

stocké dans la liste définitive. Si les deux couples vérifient la contrainte d’ordre, on garde

celui qui présente la mesure de similarité la plus forte ;

3. une paire{G(i), D(j)} n’est présente que dans une seule liste. Dans ce cas, la paire est

conservée si elle vérifie la contrainte d’ordre avec le dernier couple stocké dans la liste

définitive.

Cette méthode est lourde à mettre en œuvre car elle nécessite d’effectuer deux passes ainsi

qu’une comparaison des résultats fournis par les deux analyses. De plus, le point faible de

l’algorithme réside dans le fait que toute erreur d’appariement se propage dans le plan de mise

en correspondance. Burie propose alors d’apparier hiérarchiquement les points de contour en

utilisant la notion de niveau de recherche.

2.8.4.2 Méthode hiérarchique

L’idée principale de cette méthode est de déterminer les couples de points de contour de ré-

férence à partir desquels sera effectuée la mise en correspondance des autres points de contour.

Pour un niveau de recherche donné, on commence par sélectionner dans chaque image les points

de contour les plus significatifs qui correspondent aux valeurs les plus élevées de l’amplitude

de la dérivée. On applique alors la méthode de mise en correspondance à ces points. Les appa-

riements réalisés servent de base pour rechercher les appariements des primitives moins signi-

ficatives qui correspondent à des amplitudes de la dérivée moins élevées.

2.8.5 Méthodes basées sur les réseaux de neurones

Dès 1976, Marr et Poggio [MP76] ont développé un algorithme itératif faisant coopérer les

contraintes de continuité de la disparité et d’unicité. Ils ont montré que cet algorithme pouvait
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être implanté en utilisant un réseau de neurones sélectifs à différentes combinaisons de coor-

données spatiales et de disparités et dont les poids de connexions sont calculés au préalable.

Les neurons sont connectés de telle sorte qu’il y ait excitation entre les neurones correspon-

dant à des appariements qui représentent des disparités voisines et inhibition entre les neurones

correspondant à des appariements conflictuels.

Khotanzad et al. [KBL93] ont considéré, dans un premier temps, le problème de mise en

correspondance comme une application d’un ensemble d’appariements initiaux, vérifiant la

contrainte épipolaire, vers l’ensemble des appariements corrects. Les primitives utilisées sont

les pixels des deux images stéréoscopiques. Cette application est ensuite implantée sur un ré-

seau de neurones multicouche (couche d’entrée, couche cachée, couche de sortie) en effectuant

l’apprentissage par rétropropagation du gradient. Avec cette technique, seule la contrainte épi-

polaire est imposée explicitement. Les autres contraintes (unicité et continuité de la disparité)

sont codées par le réseau au cours de l’apprentissage.

Plus récemment, Cruz et al. ont proposé d’apparier des segments de droite en utilisant

un réseau de neurones multicouche basé sur une technique d’auto-organisation [CPA95]. Tout

d’abord, le problème est ramené à un problème de classification. Il s’agit de classer toutes les

paires de primitives, gauches et droites, dans deux classes : "appariement correct" ou "apparie-

ment incorrect". Un apprentissage compétitif non supervisé est appliqué au réseau pour assigner

chaque appariement possible à l’une de ces deux classes.

Une autre approche consiste à considérer le problème d’appariement comme un problème

d’optimisation. Dans un premier temps, une fonction de coût, représentant les contraintes du

problème (unicité, continuité de la disparité, ordre, etc.), est construite de telle façon que ses

minima correspondent à des appariements acceptables. Un réseau de neurones de Hopfield,

entièrement connecté, est ensuite utilisé pour minimiser cette fonction de coût [NC92, LSH94,

Rui97].

2.8.6 Approche par optimisation utilisant le recuit simulé

L’inconvénient majeur de l’approche par réseaux de Hopfield est que le processus de mi-

nimisation associé à ce type de réseau est local, c’est à dire qu’il tend à proposer une solution

qui est le premier minimum local rencontré. Pour pallier cette limitation, certains auteurs ont

proposé d’utiliser l’algorithme du recuit simulé [Kir84]. L’idée de base consiste à considérer
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le système à optimiser comme un système physique défini par ses états et par son énergie. Le

minimum absolu de cette énergie est atteint en simulant un processus de recuit en partant d’une

température élevée pour terminer à une température voisine de zéro.

La qualité des résultats produits par l’algorithme du recuit simulé est satisfaisante car le

processus du recuit force l’état du système dans des régions de basse énergie tout en lui évitant

d’être piégé dans des états correspondant à des minima locaux où l’énergie est élevée. De plus,

son implantation sur des architectures neuronales de type réseau de Hopfield est naturelle :

il suffit d’associer à chaque état élémentaire du système la sortie d’un neurone et d’identifier

l’énergie à minimiser à celle du réseau [Rui97].

Le lecteur intéressé par les méthodes d’appariement stéréoscopique par recuit simulé pourra

consulter [VG91, MTM93, GL93].

2.8.7 Approche par algorithmes génétiques

Un algorithme génétique est une procédure itérative qui utilise une population de solutions

potentielles à un problème donné. Chaque solution est codée sous forme d’un chromosome

composé d’une chaîne de gènes qui peuvent prendre une de différentes valeurs appeléesallèles.

Chaque itération consiste en trois étapes : évaluation, sélection et reproduction (croisement et

mutation).

Récemment, plusieurs auteurs se sont penchés sur l’utilisation des AGs pour résoudre le

problème de mise en correspondance en stéréovision. Les résultats obtenus sont encourageants

et confirment l’efficacité des AGs quand ils sont appliqués dans ce domaine. En effet, les AGs

peuvent traiter des problèmes pour lesquels les solutions potentielles sont situées dans un es-

pace de grande dimension, contrairement aux méthodes standard reposant sur une exploration

systématique. De plus, avec un algorithme génétique, la recherche d’une solution optimale à

un problème ne nécessite aucune connaissance a priori sur la répartition des solutions dans

l’espace.

D’une manière générale, les AGs sont différents des méthodes classiques, indépendamment

du problème traité. Leurs spécificités viennent de :

• La manipulation directe d’un codage des paramètres, et non les paramètres eux-mêmes.

• L’exploration au moyen d’une population de points, au lieu d’un point unique.

• L’exploration uniquement à partir des données des problèmes. En pratique, seules les
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valeurs de la fonction d’évaluation (fonction à optimiser) sont utilisées, sans faire appel à

sa dérivée ou d’autres connaissances auxiliaires.

• L’utilisation de règles de transition stochastiques permettant une exploration globale et

efficace de l’espace de recherche des solutions.

Pour illustrer l’intérêt porté par les chercheurs aux algorithmes génétiques dans le domaine

de la stéréovision et bien situer notre contribution dans ce cadre, nous allons décrire dans les

deux sous-paragraphes suivants quelques travaux récemment publiés.

2.8.8 Algorithme des mouches dynamiques (approche parisienne)

L’algorithme des mouches est un algorithme rapide d’évolution artificielle conçu pour l’ex-

ploration de l’espace des paramètres dans certaines applications de reconnaissance des formes.

Louchet et al. [LGLB01] l’ont utilisé pour le guidage d’un robot en temps réel. Dans cette ap-

plication, la population est un ensemble de particules ("mouches") situées dans l’espace, et qui

constitue une représentation collective ("approche parisienne"6[CLRS99, Lou00]) de la scène

en trois dimensions. En d’autres termes, l’algorithme exploite un couple d’images stéréosco-

piques en utilisant des points3D ("mouches") comme individus et fait évoluer cette population

grâce à une fonction d’évaluation telle que les mouches convergent vers les surfaces visibles

des objets de la scène. En effet, le chromosome n’est que le triplet(x, y, z) qui contient les co-

ordonnées de la mouche et la fonction d’évaluation caractérise la ressemblance des voisinages

des projections de la mouche dans les deux images. Si la mouche se trouve à la surface d’un

objet opaque, alors les pixels correspondant dans les deux images doivent normalement avoir

le même niveau de gris7 et des voisinages semblables. Inversement, si la mouche n’est pas sur

la surface d’un objet et que ce dernier est suffisamment hétérogène, la ressemblance entre les

voisinages de ses projections sera faible (cf. figure2.9).

Pour pouvoir traiter une séquence d’images stéréoscopiques, Louchet et al. ont étendu l’al-

gorithme décrit ce-dessus en faisant évoluer en continu la population au cours de la séquence

d’images. Cela signifie qu’au cours de l’évolution, la fonction d’évaluation n’est plus statique

mais dépend des images courantes. En effet, la population est initialisée par le nuage de mouches

6L’approche parisienne de l’évolution artificielle considère chaque individu comme une partie de la solution du
problème : la solution est représentée par l’ensemble de la population, ou une large fraction de celle-ci.

7Ou les mêmes composantes chromatiques dans le cas d’images en couleurs. Cette propriété est bien vérifiée
avec les surfaces mates (lambertiennes) où la diffusion de la lumière est isotrope. Les réflexions spéculaires peuvent
créer des objets virtuels (au sens de l’optique géométrique) et fausser l’interprétation3D, quel que soit l’algorithme
de traitement stéréo.
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Caméra gauche

Caméra droite
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FIG. 2.9 : Les pixelsbg et bd, projections de la moucheB, sont fortement corrélés, à la différence des
pixelsag et ad, projections deA, qui reçoivent leur illumination de deux points physiques différents de
la scène.

obtenu sur le couple stéréoscopique précédent, ce qui peut-être vu comme une forme de mé-

morisation de la représentation de l’espace. Pour que leur algorithme étendu puisse s’adap-

ter au cas des mouvements rapides, Louchet et al. introduisent de chromosomes étendus qui

contiennent les composantes de positions et de vitesse des mouches dans le repère mobile lié à

la caméra de référence. En d’autres termes, le chromosome associé à une mouche est le 6-uplet

(x, y, z, x•, y•, z•).

Les résultats obtenus grâce à l’approche parisienne dans le domaine de la robotique mobile

sont très encourageants car elle permet de partager la représentation de la scène en de très

nombreuses primitives très simples. La fonction d’évaluation est donc elle-même simple et

l’algorithme est rapide.

2.8.9 Évaluation de la carte dense de disparité par algorithmes génétiques

La plupart des méthodes d’appariement par corrélation mesurent la ressemblance entre deux

pixels en calculant un score de corrélation (ou critère de similarité) déterminé sur leur voisinage.

Le pixel et son voisinage sont appelésfenêtreou domaine de corrélation. Le choix de la taille

des fenêtres est crucial. Trop petites, elles ne contiennent pas suffisamment d’information pour

permettre un appariement fiable. Trop grandes, elles peuvent contenir des éléments apparte-

nant à des objets différents situés à des distances différentes. Afin de pallier ce défaut, Kanade

[KO94] propose une solution en utilisant une fenêtre adaptative de taille variable.

Pour déterminer la taille optimale des fenêtres permettant la meilleure mise en correspon-

dance, Saito et Mori [SM95] évaluent les cartes de disparités générées pour différentes tailles

de fenêtres. Pour un pixel donné, ils obtiennent donc plusieurs valeurs de disparité. Ensuite, par

le biais des algorithmes génétiques, ils sélectionnent celle qui minimise une fonction de coût.

L’algorithme se décompose en deux étapes :

• plusieurs cartes de disparités sont obtenues en utilisant le calcul de la corrélation pour
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différentes tailles de fenêtres. On obtient ainsi plusieurs valeurs de disparité pour chaque

pixel ;

• ensuite, l’application des algorithmes génétiques permet de sélectionner la disparité opti-

male pour chaque pixel, en recherchant le minimum d’une fonction de coût.

Saito et Mori relèvent que les erreurs de compatibilité et de continuité de la carte de disparités

sont moindre que celles fournies par un algorithme utilisant des tailles de fenêtres fixes.

Gong et Yang [GY02] considèrent que l’approche développée par Saito et Mori est limitée

du fait que la vraie valeur de disparité est supposée être l’une des valeurs candidates calculées

grâce aux différentes fenêtres utilisées. Or ceci n’est peut être pas toujours valable quand il

s’agit d’images bruitées ou quand une partie de la scène observée est de couleur uniforme et

manque d’objets à apparier. Pour améliorer la précision de la carte dense de disparité, Gong

et Yang suppriment, tout d’abord, de cette dernière les mauvais appariements causés par les

occlusions en utilisant plusieurs images stéréoscopiques. Ensuite, ils utilisent un algorithme

génétique afin d’éliminer les mauvais appariements en minimisant les erreurs de compatibilité

des points appariés et de continuité de la carte de disparités. Cette approche fait partie des mé-

thodes appeléesglobal intensity-based methodsqui tentent d’introduire des contraintes globales

dans le processus d’appariement8. L’idée de base de ces méthodes consiste à construire un es-

pace tridimensionnel(U, V,D), appeléespace de disparité, dans lequel la valeur d’un voxel

P(u,v,d) indique la probabilité que le pixel(u, v) ait la disparitéd. La méthode de mise en cor-

respondance utilisée détermine alors la surface dans cet espace qui satisfait les deux contraintes

suivantes : 1- la surface est lisse ; 2- elle passe par les voxels ayant des valeurs de probabilités

élevées. Cette surface n’est rien d’autre que la carte de disparité recherchée.

L’approche proposée par Gong et Yang peut-être résumée comme suit : tout d’abord, un

espace de disparité tridimensionnel est peuplé avec les valeurs de similarité des pixels ayant

les mêmes coordonnées dans les images stéréoscopiques binoculaires9. Quand il s’agit de plu-

sieurs images stéréoscopiques, l’espace est rempli par des valeurs de la fonction de détection

d’occlusion proposée par Satoh et Ohta [SO94, SO95] 10.

En ce qui concerne le codage génétique de cette approche, un chromosome qui code une

8C’est-à-dire que la disparité d’un pixel est influencée par les disparités des pixels voisins.
9N’importe quelle fonction produisant de valeurs élevées quand les voisinages des pixels en question ont de

couleurs proches les unes des autres, peut être utilisée.
10Cette fonction est utilisée pour détecter les mauvais appariements dus aux occlusions. Elle a été proposée dans

leur approche connue sous le nom deStereo by Eye Array algorithm.
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carte de disparité possible n’est qu’un arbre quaternaire qui fournit un schéma multi-résolution

des images stéréoscopiques. Étant donné que les nœuds à différents niveaux d’un arbre quater-

naire contiennent un nombre différent de pixels, la sélection des nœuds de différents niveaux

de résolution produit un effet semblable à celui de l’ajustement de la taille de la fenêtre de cor-

rélation aux différents endroits de l’image. Les arbres quaternaires utilisés pour représenter les

cartes de disparité doivent satisfaire les contraintes suivantes :

• Chaque feuille (un nœud sans enfant)k d’un arbre quaternaire est associée à une valeur

de disparitéx, qui impose que les valeurs de disparité de tous les pixels couverts park

soitx. Une feuillek couvre un pixelp si elle contient le pixelp.

• Un nœud intérieur dans un arbre quaternaire ne peut pas avoir tous ses descendants assi-

gnés à la même valeur de disparité. Sinon, tous les descendants de ce nœud doivent être

supprimés et le nœud lui-même est considéré comme une feuille.

Afin d’évaluer les cartes de disparité codées sous forme de chromosomes, une fonction

d’énergie est définie en se basant sur les champs aléatoires de Markov11. Un AG est ensuite

utilisé afin d’extraire la meilleure surface de l’espace de disparité par rapport à la fonction

d’évaluation.

Globalement, les cartes de disparité fournies par cette approche sont meilleures que celles

générées par d’autres méthodes. Cependant, les mesures numériques effectuées pour comparer

les résultats de cette approche avec d’autres méthodes montrent que, lorsqu’il s’agit de la carte

de disparité ayant le taux le plus élevé d’appariements corrects, celle-ci ne correspond pas à celle

qui est meilleure visuellement. Le développement d’autres mesures plus appropriées mériterait

davantage de recherche.

2.9 Conclusion

Un des objectifs de la vision artificielle est de percevoir le relief d’un environnement à

partir d’au moins deux images. Les recherches dans ce domaine ont permis de développer de

nombreuses approches. La stéréovision constitue l’une des méthodes les plus répandues et les

plus utilisées pour aborder ce problème. Il s’agit de retrouver la géométrie spatiale d’une scène

à partir de plusieurs images de cette même scène, prises sous des angles différents.

Les différentes méthodes développées pour l’appariement d’images en stéréovision peuvent-

11Les champs de Markov aléatoires sont utilisés pour modéliser l’interaction entre les pixels voisins.
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être regroupées en deux catégories :méthodes densesetméthodes non-denses. Dans cette thèse,

nous nous intéressons à la deuxième catégorie de méthodes. Pour valider nos algorithmes, nous

nous servons des images issues des stéréoscopes développées au laboratoire d’Automatique

I3D pour la détection d’obstacles. La première étape qui consiste à extraire les primitives à

apparier est appliquée sur les images stéréoscopiques selon les3 étapes suivantes :

• Une étape de lissage destinée à réduire l’effet du bruit présent dans les images-ligne qui

ne sont rien d’autre que les droites épipolaires conjuguées.

• Une étape de différentiation, appliquée à chacune des images-ligne lissées. Cette étape est

destinée à mettre en évidence les points de contour, c’est-à-dire les points correspondant

aux extrema locaux des images-ligne dérivées.

• Une étape d’extraction destinée à ne conserver que les extrema locaux significatifs cor-

respondant aux points de contour pertinents des deux images-ligne.

À ce stade du traitement, nous disposons de deux listes de points de contour auxquels sont

associés les éléments suivants :

• La position du point de contour dans l’image-ligne correspondante ;

• Le signe de la dérivée en ce point ;

• La valeur de l’amplitude de la dérivée en ce point.

Dans le chapitre suivant, nous présentons l’approche génétique que nous avons développée

pour l’appariement des points de contour extraits à partir des images-ligne stéréoscopiques.

http://bibliotheques.univ-lille1.fr/grisemine


Chapitre 3

Approche globale pour l’appariement
d’images stéréoscopiques : Mise en œuvre
par algorithmes génétiques

3.1 Introduction

La mise en correspondance des primitives extraites d’images stéréoscopiques est la phase

la plus difficile et la plus délicate en stéréovision. Pour la résoudre, nous proposons une ap-

proche globale basée sur l’utilisation des algorithmes génétiques. L’idée principale de cette

approche est de ramener le problème d’appariement d’images stéréoscopiques à un problème

d’optimisation. Pour ce faire, il faut tout d’abord trouver un codage approprié permettant de

représenter les solutions du problème sous forme de chromosomes. Ensuite, il est nécessaire de

définir une fonction d’évaluation appelée également "fonction objectif" permettant de quantifier

l’écart entre la solution recherchée et les chromosomes. Cette fonction permet d’avantager ou

de désavantager une solution vis-à-vis des règles de sélection et de reproduction afin d’amélio-

rer l’adaptation d’un ensemble de chromosomes par rapport à l’objectif fixé. Cet ensemble de

chromosomes est appelé une population. Une fois le codage génétique et la fonction d’évalua-

tion définis, l’algorithme d’optimisation explore l’espace de recherche des solutions grâce aux

opérations de sélection, de croisement et de mutation des chromosomes. Ces opérations sont

répétées jusqu’à ce qu’un critère d’arrêt soit atteint.

Dans ce chapitre, nous allons rappeler brièvement les principes de base de la méthode d’op-

timisation par algorithme génétique. Nous présentons notamment les techniques de sélection,

de croisement et de mutation. Puis nous décrivons le codage génétique proposé pour résoudre

le problème de mise en correspondance d’images stéréoscopiques. Ensuite, nous présentons la
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fonction d’évaluation construite à partir des contraintes stéréoscopiques de telle sorte que ses

extrema (minima ou maxima) correspondent à des appariements corrects. Avant d’appliquer

cette approche pour mettre en correspondance les points de contour détectés sur les droites

épipolaires d’une séquence d’images stéréoscopiques réelles, nous décrirons le processus géné-

tique mis en œuvre pour apparier ces primitives.

3.2 Algorithmes génétiques

Depuis que Charles Darwin a formulé l’idée simple d’une évolution naturelle des espèces

basée sur un mécanisme de sélection et de reproduction, la théorie de l’évolution biologique

est devenue un centre d’intérêt pour les scientifiques. On sait que l’évolution d’une espèce a

lieu lorsque les chromosomes, qui contiennent le code génétique de sa structure biologique, se

trouvent modifiés. Bien que toutes les caractéristiques des évolutions naturelles ne soient pas

connues, les spécialistes considèrent qu’il faut admettre au moins les règles suivantes :

• L’évolution n’agit pas directement sur les êtres vivants, elle opère en réalité sur les chro-

mosomes contenus dans leurs cellules.

• L’évolution est régie par deux phénomènes : la sélection et la reproduction. La sélection

naturelle construit un lien entre les chromosomes et les individus. Elle permet d’aboutir à

un meilleur taux de reproduction des individus qui ont de "bons" chromosomes.

• La reproduction est le moteur de l’évolution. Les modifications apparaissant lors de la

reproduction peuvent produire de nouvelles générations dont les caractéristiques sont dif-

férentes.

• L’ensemble des chromosomes avec leur codage comprennent toutes les informations

caractéristiques d’un individu.

La plupart des espèces biologiques se reproduisent par une combinaison d’une sélection

naturelle et d’une reproduction sexuée. La sélection décide quel individu peut vivre et se repro-

duire alors que la reproduction sexuée assure le "mélange" du matériel génétique. Les espèces

qui utilisent un mode de reproduction non sexué évoluent en général beaucoup moins vite, car

la modification du matériel génétique n’intervient que lors des mutations.

Ces principales caractéristiques de l’évolution naturelle ont attiré John Holland et ses col-

lègues de l’université du Michigan lors de recherches sur l’apprentissage des machines dans

les années60. Holland a trouvé que l’apprentissage se réalise non seulement par l’adaptation
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d’un individu, mais également par l’évolution d’un groupe lors de générations successives. En

1975, il a publié son ouvrage "Adaptation in Natural and Artificial Systems" dans lequel il a

proposé les premières versions d’un algorithme génétique qui permet un apprentissage basé sur

les règles de la sélection naturelle.

3.2.1 Méthodes de sélection

Dans la littérature, on trouve plusieurs méthodes de sélection [Mic94]. Dans ce qui suit,

nous allons en décrire quatre.

• La sélection équiprobable.

Cette méthode consiste à choisir les couples "parents" de manière équiprobable parmi les

chromosomes de la population. La fonction d’évaluation n’intervient pas dans le choix de

ces chromosomes.

• La sélection déterministe.

Cette méthode trie les chromosomes selon les valeurs prises par la fonction objectif. Seule

une partie des meilleurs chromosomes est sélectionnée pour la phase de reproduction.

Cette méthode pourrait induire une convergence prématurée de l’algorithme car la pres-

sion de sélection est alors très forte. Il est en effet nécessaire de maintenir une diversité

génétique suffisante dans la population, celle-ci constituant un réservoir de gènes pouvant

être utile par la suite. Tout chromosome peut transmettre à sa descendance des gènes qui,

une fois combinés avec d’autres, peuvent se révéler intéressants.

• La sélection par tournoi.

Deux chromosomes sont choisis au hasard. Le plus adapté accède à la phase de reproduc-

tion. Il est tout à fait possible que certains chromosomes participent à plusieurs tournois.

S’ils gagnent plusieurs fois, ils auront donc le droit d’être copiés plusieurs fois, ce qui

favorisera la pérennité de leurs gènes.

• La sélection stochastique ou non-déterministe, encore dite sélection par la méthode de la

roulette de casino.

Selon cette méthode, chaque chromosome occupe un secteur d’une roulette dont l’angle

est proportionnel à sa probabilité de sélection. Celle-ci est d’autant plus grande que la va-

leur de la fonction objectif associée au chromosome est grande. Comme dans la sélection

par tournoi, certains chromosomes peuvent être sélectionnés plusieurs fois pour accéder
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à la phase de reproduction.

Notons qu’il est possible d’associer la procédure d’élitisme aux deux dernières techniques

de sélection par tournoi et par roulette de casino. Cette procédure est appliquée de la façon

suivante : si par hasard le chromosome le mieux adapté, qui représente la meilleure solution,

n’a pas été sélectionné, alors il remplace un chromosome choisi aléatoirement avant d’accéder

à la phase suivante, à savoir la reproduction.

Une fois la phase de sélection des chromosomes terminée, la phase de reproduction peut

commencer. Pour ce faire, les chromosomes sont tout d’abord regroupés aléatoirement deux

par deux. Ensuite, des opérations de croisement et de mutation leurs sont appliquées avec une

probabilité à définir.

3.2.2 Opérateur de croisement

Le croisement est une opération sexuée qui assure le brassage et la recombinaison des gènes

parentaux, pour former des descendants aux potentialités nouvelles. En d’autres termes, cet opé-

rateur favorise l’exploration de l’espace de recherche grâce aux chromosomes enfants conçus à

partir des gènes provenant de chromosomes parents.

Avant de croiser deux chromosomes, une valeur est tirée au sort entre0 et 1. Si cette va-

leur est inférieure ou égale à la probabilité de croisement, les deux chromosomes sont désignés

comme reproducteurs. Pour les croiser, nous disposons de plusieurs méthodes. Nous en présen-

tons trois :

• Le croisement en un point.

Le croisement en un point de deux chromosomes est réalisé de la façon suivante. On

choisit aléatoirement un point de croisement situé à la positionp comprise entre1 et lc−1,

où lc est la longueur du chromosome. Afin de créer les deux nouveaux chromosomes, on

conserve intacts les gènes compris entre les positions1 et p, et on échange les gènes

compris entre les positionsp + 1 et lc. Ce procédé est illustré sur la figure3.1

↓ Parent1 Enfant1
a1 a2 a3 a4 a5 a6 a7 a8 a1 a2 b3 b4 b5 b6 b7 b8

Parent2 ⇒ Enfant2
b1 b2 b3 b4 b5 b6 b7 b8 b1 b2 a3 a4 a5 a6 a7 a8

FIG. 3.1 : Croisement en position2 de deux chromosomes parents de longueur8.
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• Le croisement en deux points.

On choisit au hasard deux points de croisement. Selon cette méthode, on échange les

gènes qui sont situés entre les deux points de croisement tirés au hasard.

• Le croisement uniforme.

Le croisement uniforme est radicalement différent du croisement en un point. En effet,

dans cette méthode, chaque gène du chromosome enfant est créé en copiant le gène cor-

respondant de l’un des deux parents, selon un masque généré aléatoirement. Là où il y

a 1 dans le masque de croisement, le gène est copié du premier parent et là où il y a0

dans le masque, le gène est copié du deuxième (cf. figure3.2). Le processus est répété en

échangeant les parents pour produire le deuxième enfant. Les enfants contiennent donc

un mélange des gènes de chacun de leurs parents.

Masque de croisement 1 0 0 1 0 1 1 1
Parent1 1 0 1 0 0 0 1 1

↓ ↓ ↓ ↓ ↓
Enfant1 1 1 0 0 0 0 1 1

↑ ↑ ↑
Parent2 0 1 0 1 0 1 0 0

FIG. 3.2 : Croisement uniforme.

Notons que d’autres formes de croisement existent, du croisement enk points jusqu’au cas

limite du croisement uniforme.

3.2.3 Opérateur de mutation

La mutation classique consiste à modifier la valeur d’un gène tiré d’une manière aléa-

toire dans un chromosome. Dans le cas d’un chromosome binaire, cette modification n’est rien

d’autre qu’une substitution de la valeur du gène tiré aléatoirement par une autre. Si cette valeur

est à1, alors elle est remplacée par0 et vise-versa (cf. figure 3.3). Les mutations empêchent

l’évolution de se figer. Elles permettent d’assurer une recherche aussi bien globale que locale,

selon le poids et le nombre des gènes mutés. Toutefois, pour ne pas trop perturber l’évolution

globale de la population, la probabilité d’apparition d’une mutation doit rester très faible.

D’autre part, une population trop petite peut s’homogénéiser à cause des erreurs stochas-

tiques : les gènes favorisés par le hasard peuvent se répandre au détriment des autres. Cela

signifie que l’on risque alors d’aboutir à des solutions qui ne seront pas forcément optimales.
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Les mutations permettent de contrebalancer cet effet en introduisant constamment de nouveaux

gènes dans la population.

1 0 0 1 0 0 1 1
une mutation ⇓

1 0 0 0 0 0 1 1

FIG. 3.3 : Représentation schématique d’une mutation dans un chromosome binaire.

3.2.4 Convergence des AGs

La convergence prématurée est l’un des problèmes majeurs rencontrés dans les algorithmes

itératifs. Dans le cas des algorithmes génétiques, on appelle convergence prématurée le fait

d’aboutir à une population stable de chromosomes qui ont convergé vers un optimum local de

la fonction d’évaluation plutôt que vers un optimum global. Cela se produit lorsque l’évolution

de la population a été trop rapide, ce qui n’a pas permis d’explorer suffisamment l’espace des

solutions.

Ce problème est fortement lié au choix des paramètres régissant le fonctionnement de l’al-

gorithme génétique, c’est-à-dire la taille de la population et les probabilités de croisement et de

mutation. En effet, l’opération de sélection assure la convergence vers une bonne solution alors

que les opérations de croisement et de mutation permettent d’explorer l’espace de solutions. Si

on favorise l’opération de sélection, on peut aboutir à une convergence prématurée. Par contre,

si on favorise les opérations de croisement et de mutation, l’algorithme peut ne pas converger.

Plusieurs méthodes permettant de choisir les paramètres ont été décrites dans la littérature.

Certaines techniques consistent à fixer les paramètres qui restent constants pendent toute la

durée du processus d’optimisation [Jon75, Gre86, SCED89]. Pour améliorer la convergence,

plusieurs auteurs ont proposé d’ajuster dynamiquement les valeurs des paramètres durant l’évo-

lution de la population [HM91, Bäc92, AMM94, SP94, XV94, GAF95, HLV97, Bäc96, HL96,

HYFS96, WWSJ96, Wu98].

3.2.5 Conclusion

Les AGs s’inspirent du mode d’évolution naturel. Ils imitent le processus d’évolution d’une

population d’individus ou de chromosomes. L’un des problèmes majeurs dans l’application des
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AGs réside dans le codage de la solution du problème sous forme de chromosomes. Chaque

chromosome est composé de plusieurs gènes dont le indique la taille de celui-ci.

Une fois que le codage du problème est établi, l’ensemble des moyens nécessaires à la mise

en œuvre d’un AG nécessite :

• un moyen de créer la population initiale,

• une fonction d’évaluation pour mesurer l’adaptation de chaque chromosome par rapport

à un objectif fixé,

• un mode de sélection des chromosomes à reproduire,

• des opérateurs génétiques adaptés au problème,

• des valeurs pour les paramètres qu’utilise l’algorithme (taille de la population, probabili-

tés d’appliquer les différents opérateurs, etc),

• un critère d’arrêt.

Dans la suite de ce chapitre, nous décrirons le codage proposé pour l’appariement d’images-

ligne épipolaires ainsi que les différents mécanismes nécessaires à la mise en œuvre d’un AG

pour résoudre le problème de mise en correspondance d’indices visuels entre les images- ligne

épipolaires droite et gauche.

3.3 Codage binaire du problème de mise en correspondance

Dans ce paragraphe, nous allons décrire le codage génétique mis en œuvre afin de mettre en

correspondance les points de contour extraits des couples d’images-ligne épipolaires gauche et

droite. SoitLG (resp.LD) la liste des points de contour extraits de l’image-ligne gauche (resp.

droite). Chaque élément de ces listes est un triplet(x, sx, dx) oùx désigne la position du point de

contour dans l’image-ligne épipolaire correspondant,sx représente le signe de la dérivée en ce

point qui prend les valeurs+1 ou−1 1 etdx est l’amplitude de la dérivée en ce point. Chacune

de ces deux listes est ordonnée de manière croissante selon les positions des points de contour

extraits de l’image-ligne épipolaire correspondant. Le point de contour ayant la position la plus

proche du début de la ligne est placé en tête de la liste et ainsi de suite.

SoitG (resp.D) la liste des indices des points de contour de la listeLG (resp.LD). SoitNG

(resp.ND) le nombre de points de contour extraits de l’image-ligne gauche (resp. droite).

Le principe de base du codage est de représenter le problème en termes d’états qui sont

1Si sx = −1 alors il s’agit d’un front descendant, sinon il s’agit d’un front montant
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représentés par des variables binaires. Chacun de ces états représente une possibilité de mise

en correspondance entre un point de contour de l’image-ligne épipolaire gauche et un point de

contour de l’image-ligne épipolaire droite. Nous désignons parEgd la variable d’état qui repré-

sente la possibilité d’appariement d’un point de contourg de l’image-ligne épipolaire gauche

avec un point de contourd de l’image-ligne épipolaire droite (cf. figure3.4) :

Egd =

{
1 si l’appariement entreg etd est possible
0 sinon

d d'
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FIG. 3.4 : Schéma de mise en correspondance des points de contour d’un couple d’images-ligne épi-
polaires gauche et droite.

Ainsi, le codage du problème de la mise en correspondance pour un couple d’images-ligne

épipolaires nécessite un système deNG ×ND variables d’état. Pour permettre une bonne com-

préhension, nous nous aidons du tableau de la figure3.5que nous appelons tableau de mise en

correspondance. Dans ce tableau, nous supposons que le nombre de points de contour extraits de

l’image-ligne épipolaire gauche est de5 (NG = 5). Ainsi la listeG est composée des éléments

{1, 2, 3, 4, 5}. Nous supposons aussi que le nombre de points de contour extraits de la ligne épi-

polaire droite est de6 (ND = 6). Ainsi la listeD est composée des éléments{1, 2, 3, 4, 5, 6}.

Un élément de ce tableau, commeE34 par exemple, désigne la possibilité d’appariement du

point de contour d’indice3 de la listeG avec le point de contour d’indice4 de la listeD. Si

E34 = 1, cela signifie que les points sont appariés. Sinon ils ne le sont pas.

Á partir du tableau de mise en correspondance, nous pouvons facilement construire un chro-

mosome sous forme d’une chaîne binaire en parcourant les éléments du tableau de bas en haut et
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E51 E52 E53 E54 E55 E56

E41 E42 E43 E44 E45 E46

E31 E32 E33 E34 E35 E36

E21 E22 E23 E24 E25 E26

E11 E12 E13 E14 E15 E161

2

3

4

5

1

G

D 2 3 4 5 6

FIG. 3.5 : Tableau de mise en correspondance des listes des indices des points de contourG etD.

de gauche à droite. Ainsi, les élémentsEgd seront les gènes qui forment le chromosome binaire

(cf. figure 3.6). Notons que ce passage d’une représentation matricielle à une représentation

chromosomique ne fait perdre aucune information. En effet, la positionp d’un gène dans le

chromosome permet de trouver les indicesg et d des points de contour candidats à l’apparie-

ment grâce aux formules suivantes :

g = 1 + Ent(p− 1, ND),

d = 1 + Modulo(p− 1, ND),

oùEnt désigne l’opérateur de la division entière etModulo désigne celui du reste de la division.

Grâce à ce codage, les solutions pour la mise en correspondance des points de contour des lignes

épipolaires d’images stéréoscopiques sont représentées sous forme de chromosomes binaires.

A présent, il faut définir une fonction d’évaluation, ou fonction objectif, à optimiser qui permet

d’évaluer la qualité de chaque solution par rapport au problème traité. Cette fonction doit être

construite de telle manière que les "bons" appariements correspondent à ses extrema, minima

ou maxima.

E16 E51 E52 E53 E54 E55 E56..........E15E14E13E12E11

FIG. 3.6 : Chromosome formé à partir du tableau de mise en correspondance.

L’approche que nous avons adoptée est basée sur une démarche de recherche globale [Rui97].
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Le problème de la mise en correspondance est considéré comme un problème de satisfaction de

contraintes. La solution optimale au problème est celle pour laquelle l’ensemble des apparie-

ments respecte au mieux ces contraintes. Pour quantifier cette optimalité, il suffit de construire

une fonction d’évaluationH qui est une application de{0, 1}NG×ND 2 dansR. Représentant les

contraintes du problème, celle-ci associe à chaque possibilité d’appariement un nombre réel

qui représente la qualité de la solution en question ou le degré de compatibilité des apparie-

ments vis-à-vis des contraintes imposées. Il s’agit alors de chercher la solution qui correspond

à un extremum de cette fonction d’évaluation. Les différentes contraintes sont détaillées dans le

paragraphe suivant.

3.4 Contraintes de mise en correspondance

3.4.1 Contraintes locales

Les contraintes locales sont exprimées en fonction des attributs des primitives gauches et

droites, prises deux à deux. Elles sont dites locales car elles sont appliquées à chaque couple

de primitives candidates à l’appariement, sans faire intervenir les autres couples. Nous utilisons

deux contraintes locales : la contrainte de position et la contrainte de signe de la dérivée.

3.4.1.1 Contrainte de position

La géométrie d’un stéréoscope impose une condition sur les positions relatives du point

de contourg issu de la ligne épipolaire gauchexg et du point de contourd issu de la ligne

épipolaire droitexd (cf. figure3.7). Les points du couple(g, d) ne pourront être appariés que si

leurs abscisses respectives vérifient la condition :xg > xd. Ainsi, les points de tout couple ne

respectant pas cette conditions sont considérés comme incompatibles.

3.4.1.2 Contrainte de signe de la dérivée

Le long d’une ligne épipolaire, une dérivée positive correspond à un front montant, c’est-à-

dire à une variation du niveau de gris évoluant du sombre vers le clair quand on explore la ligne

selon les abscisses croissantes. Par contre, une dérivée négative indique un front descendant,

c’est-à-dire une variation du niveau de gris d’une zone claire vers une zone sombre.

2L’ensemble des(NG ×ND)-uplets dont les éléments prennent les valeurs0 ou1.
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xg xg'

ligne épipolaire gauche

xd

ligne épipolaire droite

appariement compatible

appariement incompatible

g
g'

d

FIG. 3.7 : Contrainte de position.

La contrainte de signe du gradient stipule qu’un front montant ne peut être mis en corres-

pondance avec un front descendant (cf. figure3.8). Ainsi, les points de contour de tout couple

ne respectant pas cette contrainte sont considérés comme incompatibles.

ligne épipolaire gauche ligne épipolaire droite

appariement incompatible

appariement compatible

FIG. 3.8 : Contrainte de signe de la dérivée.

3.4.2 Contraintes globales

Contrairement aux contraintes locales, les contraintes globales impliquent tous les couples

de primitives candidates à l’appariements pour réduire les ambiguïtés de mise en correspon-

dance. Nous utilisons trois contraintes globales : la contrainte d’unicité, la contrainte d’ordre et

la contrainte de continuité de la disparité.

3.4.2.1 Contrainte d’unicité

La contrainte d’unicité constitue l’un des aspects fondamentaux de la stéréovision. Elle

stipule que toute primitive de la ligne épipolaire gauche a au plus un correspondant dans la

http://bibliotheques.univ-lille1.fr/grisemine


Chapitre 3. Approche globale pour l’appariement d’images stéréoscopiques 59

ligne épipolaire droite, et réciproquement.

3.4.2.2 Contrainte d’ordre

La contrainte d’ordre suppose que l’ordre des points de contour est le même dans chaque

ligne épipolaire. Soient deux couples(g, d) et (g′, d′) de points de contour homologues (cf. fi-

gure3.9). La compatibilité de ces deux couples, au sens de la contrainte d’ordre, est vérifiée si la

position, dans la ligne épipolaire gauche, du point de contourg par rapport au point de contour

g′ est la même que celle du pointd par rapport au pointd′, dans la ligne épipolaire droite. Dans

certaines scènes, cette contrainte peut ne pas être respectée, comme illustré sur la figure3.10.

xg' xdxd'xg

(a) L’ordre est respecté

xg' xdxd'xg

(b) L’ordre n’est pas respecté

FIG. 3.9 : La contrainte d’ordre

2

2 21

1

(a) L’ordre est respecté

2

2 21

1

1

(b) L’ordre n’est pas respecté

FIG. 3.10 : Cas particulier où la contrainte d’ordre n’est pas respectée
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3.4.2.3 Contrainte de continuité de la disparité

La contrainte de continuité de la disparité s’appuie sur l’hypothèse de continuité des sur-

faces par morceaux de telle sorte qu’un même objet ne peut présenter de variations brutales de

profondeur par rapport au stéréoscope. La profondeur étant directement liée à la disparité, il en

résulte que les disparités doivent varier continûment le long des surfaces constituant les objets.

La contrainte de continuité de la disparité permet ainsi de vérifier la cohérence des appariements

dans un contexte global.

3.4.3 Conclusion

Notre procédure de mise en correspondance utilise les cinq contraintes stéréoscopiques que

nous venons de présenter :

1. La contrainte de position ;

2. La contrainte de signe de la dérivée ;

3. La contrainte d’unicité ;

4. La contrainte d’ordre ;

5. La contrainte de continuité de la disparité.

Nous allons montrer comment la prise en compte des deux premières contraintes permet

de ne coder que des chromosomes qui représentent des solutions a priori compatibles avec les

contraintes locales de position et de signe de la dérivée.

3.5 Amélioration du codage

Comme nous l’avons déjà montré, pour résoudre le problème de mise en correspondance en

utilisant un algorithme génétique, nous devons trouver un codage approprié au problème traité.

Dans le codage proposé au paragraphe3.3, une solution du problème de mise en correspon-

dance peut-être représentée sous forme d’un tableau que nous avons appelé le tableau de mise

en correspondance. La dimension de celui-ci est de(NG ×ND) oùNG etND sont les nombres

totaux de points de contour détectés, respectivement dans les images-ligne épipolaires gauche et

droite (cf. figure3.4). Pour rendre l’exploration de l’espace de recherche des solutions plus ef-

ficace, nous nous servirons des contraintes locales pour produire directement des chromosomes

binaires représentant des appariements compatibles vis-à-vis de celles-ci (cf.figure3.11). Ainsi,
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les gènes incompatibles avec ces contraintes locales ne seront pas introduits dans la chaîne bi-

naire représentant le code génétique d’une solution de mise en correspondance. Pour mieux

illustrer cette amélioration apportée au codage binaire, nous nous servons d’un exemple.
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Image-ligne épipolaire droite

g'

g

Eg'd'

Egd

Elément représentant l'appariement de deux points de contour 
Elément représentant un appariement compatible.

ne respectant pas  les contraintes locales.

FIG. 3.11 : Éléments parmi lesquels un chromosome est formé.

Supposons queNG = 6 et queND = 5 (cf. figure 3.12(a)). Pour former le chromosome

binaire compacte, nous parcourons le schéma de mise en correspondance de gauche à droite

et de bas en haut en évitant les éléments représentant l’appariement de deux points de contour

ne respectant pas les contraintes locales. De ce fait, chaque gène doit être composé de trois

éléments : l’indiceg du point de contour dans la liste gaucheG, l’indice d du point de contour

dans la liste droiteD ainsi que la valeur binaire deEgd qui indique si ces deux points sont

appariés (Egd = 1) ou non (Egd = 0). Ainsi, un chromosome a la forme illustrée dans la figure

3.12(b).

La prochaine étape consiste à construire une fonction d’évaluation de telle sorte que ses

minima correspondent à des appariements corrects vis-à-vis les cinq contraintes imposées.

3.6 Fonction d’évaluation

La fonction d’évaluation du problème de mise en correspondance est définie uniquement à

partir des termes associés à chacune des contraintes globales. En effet, les contraintes locales de
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E64

(a) Schéma de mise en correspondance de couple
d’images-ligne épipolaires avecNG = 6 etND = 5.

1 1 E11 2 2 E22 3 2 E32 ... 6 4 E64 6 5 E65

gène

(b) Chromosome formé uniquement des gènes respectant les contraintes locales.

FIG. 3.12 : Exemple d’un chromosome compacte pour la mise en correspondance d’un couple
d’images-ligne épipolaires avecNG = 6 etND = 5.

position et de signe de la dérivée ont été prises en compte lors de la phase d’initialisation de la

population de chromosomes compactes. Dans les paragraphes suivants, nous décrivons les trois

termes dont la fonction d’évaluation est composée.

3.6.1 Fonction d’évaluation représentant la contrainte d’unicité

Reprenons la représentation décrite au paragraphe3.3. Une ligne (respectivement une co-

lonne) du tableau de mise en correspondance représente l’ensemble des appariements possibles

d’un point de contour de l’image-ligne épipolaire gauche (respectivement droite). Pour satisfaire

la contrainte d’unicité, il faut d’abord que chaque ligne du tableau de mise en correspondance

mette en évidence un seul appariement, c’est-à-dire qu’il doit y avoir une seule case à1 et

les autres cases à0. Le même raisonnement s’applique également pour les colonnes. La figure

3.13(a)représente un exemple d’appariements respectant la contrainte d’unicité. Cette dernière

n’est pas respectée pour l’exemple de la figure3.13(b)car la présence de deux1 sur la ligne4

du tableau de mise en correspondance indique que le point de contour4 de l’image-ligne épi-

polaire gauche est apparié aux deux points de contour3 et5 de l’image-ligne épipolaire droite.
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(a) L’unicité est respectée.
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(b) L’unicité n’est pas respectée.

FIG. 3.13 : Codage de la contrainte d’unicité

La fonction d’évaluation représentant la contrainte d’unicité doit être construite de telle

façon que les possibilités d’appariement respectant cette contrainte soient favorisées lorsqu’elle

atteint son minimum. Cette fonction peut être exprimée sous la forme :

Huni =

∑
g∈G

1−
∑

d∈D/(g,d)∈Ω

Egd

2

+
∑
d∈D

1−
∑

g∈G/(g,d)∈Ω

Egd

2 . (3.1)

où Ω représente l’ensemble des appariements possibles après prise en compte des contraintes

de position et de signe de la dérivée :

Ω = {(g, d) ∈ G×D/g et d vérifient les contraintes de position et de signe de la dérivée}

Le premier terme de cette fonction sert à défavoriser les situations où il y a plus d’un1 sur

chaque image-ligne du tableau de mise en correspondance. Il contribue à n’autoriser qu’un seul

appariement pour chaque point de contour de l’image-ligne gauche. Le second terme sert à

défavoriser les situations où il y a plus d’un1 sur chaque colonne. Il contribue à n’autoriser

qu’un seul appariement pour chaque point de contour de l’image-ligne droite.

3.6.2 Fonction d’évaluation représentant la contrainte d’ordre

Considérons deux couples(g, d) et (g′, d′) de points de contour homologues. La compatibi-

lité des appariements de ces deux couples n’est vérifiée que si l’ordre des points de contourg

et g′ dans l’image-ligne épipolaire gauche est le même que celui des points de contourd et d′

dans l’image-ligne épipolaire droite.

La figure 3.14(a)montre un exemple où la contrainte d’ordre est respectée. En suivant

l’ordre croissant des points de contour dans chaque image-ligne, les appariements sont disposés
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de telle sorte qu’ils constituent un chemin ascendant. Un exemple de possibilité d’appariement

où la contrainte d’ordre est mise en défaut est illustré sur la figure3.14(b).
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(a) L’ordre est respecté.
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(b) L’ordre n’est pas respecté.

FIG. 3.14 : Codage de la contrainte d’ordre

Pour construire une fonction d’évaluation représentant la contrainte d’ordre, il faut que les

possibilités de mise en correspondance vérifiant cette contrainte soient favorisées lorsqu’elle

atteint son minimum. Cette fonction peut s’écrire sous la forme :

Hord =
∑

(g,d)∈Ω

∑
(g′,d′)∈Ω
g′ 6=g et d′ 6=d

Ogdg′d′EgdEg′d′ . (3.2)

Le cœfficientOgdg′d′, qui indique si la contrainte d’ordre est respectée pour les deux apparie-

ments(g, d) et (g′, d′), est calculé comme suit :

Ogdg′d′ = | signe(xg − xg′)− signe(xd − xd′) |,

oùxg, xd, xg′ etxd′ représentent respectivement les abscisses des points de contourg, d, g′ etd′

dans les images-ligne stéréoscopiques.S(a) est la fonction signe telle que :

signe(a) =

{
1 si a > 0
0 sinon

3.6.3 Fonction d’évaluation représentant la contrainte de continuité

Nous avons vu dans le paragraphe3.4.2.3que la contrainte de continuité est fondée sur

l’hypothèse de continuité des surfaces. Ainsi, les couples de primitives appartenant à un même

objet doivent avoir des disparités voisines. La fonction d’évaluation associée à cette contrainte

favorise les couples de primitives candidats à l’appariement dont la différence de disparité avec
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les autres couples est inférieure à un certain seuil. Cette fonction peut être exprimée sous la

forme :

Hcont = −
∑

(g,d)∈Ω

∑
(g′,d′)∈Ω
g′ 6=g et d′ 6=d

Sgdg′d′EgdEg′d′ . (3.3)

Le cœfficientSgdg′d′ représente une mesure de compatibilité entre les deux paires de points de

contour(g, d) et (g′, d′). Il est exprimé en utilisant la fonction non linéaire suivante [NC92] :

Sgdg′d′ = S(X) =
2

1 + e(X−θ)
− 1, (3.4)

oùX est la valeur absolue de la différence des disparités entre les deux paires(g, d) et (g′, d′) :

X =| (xg − xd)− (x′g − x′d) | .

Le paramètreθ permet une certaine tolérance afin de prendre en compte les effets du bruit et

les distorsions (cf. figure3.15). Il est ajusté de telle sorte qu’une compatibilité maximale, c’est-

à-dire proche de1, soit obtenue pour les bons appariements qui correspondent à des valeurs de

X voisines de zéro, et qu’une compatibilité minimale, c’est à dire proche de−1, soit obtenue

pour les mauvais appariements qui correspondent à des valeurs élevées deX. Les tests expéri-

mentaux ont montré queθ = 20 est une valeur satisfaisante pour ce paramètre afin de prendre

en compte les effets du bruit et les distorsions [Rui97].

1

-1

0

X

S(X)

θ

FIG. 3.15 : Graphe de la fonction non linéaireS(X).

3.6.4 Fonction d’évaluation totale

En combinant les trois termes des équations3.1, 3.2et3.3et en ajoutant un terme favorisant

les chromosomes codant un nombre maximal d’appariements, la fonction d’évaluation totale
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Htot associée au problème de mise en correspondance prend la forme suivante :

Htot = Kuni

∑
g∈G

1−
∑

d∈D/(g,d)∈Ω

Egd

2

+
∑
d∈D

1−
∑

g∈G/(g,d)∈Ω

Egd

2+

Kord

∑
(g,d)∈Ω

∑
(g′,d′)∈Ω
g′ 6=g et d′ 6=d

Ogdg′d′EgdEg′d′ −

Kcont

∑
(g,d)∈Ω

∑
(g′,d′)∈Ω
g′ 6=g et d′ 6=d

Sgdg′d′EgdEg′d′ +

Km

Nmin −
∑
g∈G

∑
d∈D/(g,d)∈Ω

Egd

2

, (3.5)

oùNmin = min(NG, ND) et oùKuni, Kord, Kcont, Km sont des cœfficients positifs permettant

de pondérer les contributions des différents termes.

3.7 Mise en œuvre de l’algorithme génétique

Le codage mis en œuvre et la fonction d’évaluation construite nous ont permis de ramener

le problème de mise en correspondance à un problème d’optimisation.

La fonction d’évaluation est construite de telle sorte que ses minima correspondent aux

"bons" appariements. L’algorithme génétique que nous décrivons dans ce chapitre est destiné

à minimiser cette fonction d’évaluation. A l’issue du processus d’optimisation, la solution de

notre problème correspond au minimum trouvé.

Les étapes successives de l’algorithme mis en œuvre sont présentées sur la figure3.16.

Étape 1 : Comme dans tous les AGs, la première étape est une étape d’initialisation. Elle

consiste à créer aléatoirement une population de chromosomes de tailleTaillepop à partir

de laquelle l’algorithme démarre. Nous rappelons que tous les chromosomes créés lors de

cette phase respectent les contraintes stéréoscopiques locales de position et de signe de la

dérivée.

Étape 2 : Comme le montre l’organigramme de la figure3.16, la deuxième étape est des-

tinée à l’évaluation des chromosomes de la population initiale grâce à la fonction d’éva-

luation définie par l’équation3.5.
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   Génération aléatoire d'une
population initiale en respectant 

les contraintes locales

Evaluation des
chromosomes

  Sélection
stochastique

Reproduction

Croisement

Mutation

Evaluation des chromosomes
enfants générés par 

l'étape de reproduction

non
arrêt oui   "meilleur" 

chromosome

Construction de la nouvelle 
génération par sélection 

déterministe et stochastique

FIG. 3.16 : Schéma de l’algorithme génétique.

Étape 3 : Dans la troisième étape, nous procédons à la phase de sélection des chromosomes

qui pourraient jouer le rôle des parents s’ils sont admis à la reproduction. Cette sélection

stochastique est basée sur le principe de la roulette de casino.

Étape 4 : Les chromosomes sélectionnés à l’étape précédente sont ensuite regroupés par

paires pour effectuer leur croisement. Il s’agit, pour chaque couple de chromosomes sé-

lectionnés, de tirer une valeur aléatoire comprise entre0 et 1. Si cette valeur est égale

ou supérieure à la probabilité de croisementPcrois les deux chromosomes sont croisés.

Sinon les deux chromosomes restent intacts. Parmi les différentes méthodes de croise-

ment qui existent (cf. § 3.2.2), l’opérateur de croisement en un point est retenu car il est

simple à mettre en œuvre et permet de générer des chromosomes enfants qui respectent

les contraintes locales comme leurs parents. Dans le cadre de cette thèse nous n’avons pas

testé l’influence du choix de l’opérateur de croisement sur le résultat de la reconstruction

3D des images stéréoscopiques traitées.
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Étape 5 : Dans cette étape, on procède à la mutation des chromosomes issus de l’étape4

avec une probabilitéPmut qui est la probabilité de muter un gène dans un chromosome.

En effet, la mutation d’un chromosome est réalisée de la manière suivante : il s’agit de

parcourir tous les gènes qui constituent un chromosome et de tirer aléatoirement, pour

chacun de ces gènes, une valeurv comprise entre0 et1 puis de substituer, siv ≤ Pmut, la

valeur binaire de l’élémentEgd du gène par son complément3. Nous attirons l’attention

du lecteur sur le fait que la mutation d’un gène ne concerne que son élémentEgd. Les

deux autres éléments qui forment celui-ci, à savoir l’indiceg du point de contour dans la

liste gaucheG et l’indiced du point de contour dans la liste droiteD ne subissent aucune

mutation.

Étape 6 : Dans la sixième étape, les chromosomes issus de la phase de reproduction, qui

constituent la population d’enfants, sont évalués grâce au formule3.5 pour détermi-

ner leur adaptation à l’objectif recherché. Nous signalons que dans notre approche les

chromosomes "enfants" ne remplacent pas systématiquement les chromosomes "parents"

comme c’est le cas dans un processus génétique standard. En effet, nous préférons évi-

ter que des chromosomes "parents" constituant de bonnes solutions soient remplacés par

leurs enfants, ce qui pourrait faire passer l’algorithme à côté de la bonne solution.

Étape 7 : L’objectif de cette étape est de construire la nouvelle génération. En effet, dans

notre approche nous employons deux méthodes de sélection. La première est la sélection

déterministe qui, dans la population courante composée des parents et des enfants, permet

grâce à la notion d’élitisme de trouver un pourcentageSelectiondet de la nouvelle géné-

ration composée des meilleurs chromosomes. Elle est suivi d’une sélection stochastique

qui, parmi les chromosomes "parents" et "enfants" restants, complétera la population de

façon à ce qu’elle conserve sa taille initiale au cours des générations.

Étape 8 : La dernière étape est un test d’arrêt de l’algorithme. Si un nombre total de géné-

rationsNgen fixé à priori est atteint, alors on arrête l’évolution de l’AG. Sinon, on répète

les étapes3 à8. D’autres critères d’arrêt peuvent être utilisés.

3Si Egd = 1, alors celle-ci est remplacée par0 et vise-versa
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3.8 Résultat de la mise en correspondance

Á présent nous avons mis au point l’ensemble des mécanismes nécessaires au déroulement

de l’algorithme génétique. Avant de pouvoir appliquer cet algorithme pour mettre en corres-

pondance une séquence d’images stéréoscopiques réelles, nous devons ajuster l’ensemble des

paramètres intervenant dans la fonction d’évaluation ainsi que ceux qui régissent l’évolution de

l’algorithme.

3.8.1 Choix des paramètres

Le choix des paramètres est un point important de notre méthode. Comme nous pouvons le

constater, celle-ci fait intervenir2 groupes de paramètres. Le premier groupe est constitué des

cœfficients de pondération des termes de la fonction d’évaluation (cf. équation3.5) :

• Kuni, le cœfficient de pondération du terme correspondant à la contrainte d’unicité ;

• Kord, le cœfficient de pondération du terme correspondant à la contrainte d’ordre ;

• Kcont, le cœfficient de pondération du terme correspondant à la contrainte de continuité

de la disparité.

• Km, le cœfficient de pondération du terme favorisant les chromosomes codant un nombre

maximal d’appariements.

Le deuxième groupe est composé de cinq paramètres qui sont associés à l’algorithme géné-

tique. Ces paramètres sont :

• Ngen, le nombre de générations ;

• Taillepop, la taille de la population ;

• Pcrois, la probabilité de croiser deux individus "parents" tirés au sort par la méthode de la

roulette ;

• Pmut, la probabilité de muter un gène d’un individu "enfant" issu de l’étape de croise-

ment ;

• Selectiondet qui représente le pourcentage d’individus de la population courante qui sont

sélectionnés de manière déterministe.

3.8.1.1 Choix des cœfficients intervenant dans la fonction d’évaluation

La stratégie que nous avons adoptée pour choisir les valeurs des cœfficients de pondération

des différents termes de la fonction d’évaluation est basée sur l’importance que nous avons
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donnée à chacune des contraintes utilisées. Il est évident que les contributions de toutes les

contraintes au problème de l’appariement n’ont pas obligatoirement la même importance.

Nous avons choisi de forcer la contribution des contraintes d’unicité, d’ordre et la contri-

bution du terme favorisant un nombre maximal d’appariements par rapport à la contrainte de

continuité de la disparité car les objets présents dans les scènes observées peuvent présenter

des formes complexes. En tenant comptes de ces remarques, les résultats de notre procédure de

mise en correspondance, que nous présentons dans le paragraphe3.8.2, sont obtenus en utilisant

pour les différents cœfficients les valeurs suivantes :

• Kuni = Kord = Km = 5 ;

• Kcont = 1

Il est important de noter que le choix de ces cœfficients mérite attention. Il est essentiel aussi

de regarder s’il est préférable de définir leurs valeurs en fonction des images à traiter ou bien

de les fixer à des valeurs constantes quelque soit le couple d’images stéréoscopiques. Seuls les

tests sur des images réelles montreront que l’ajustement proposé permet de traiter des séquences

différentes avec succès.

3.8.1.2 Choix des paramètres génétiques

Nous avons vu que cinq paramètres interviennent dans le fonctionnement de notre approche

génétique pour l’appariement d’images stéréoscopiques. Nous rappelons également que ces pa-

ramètres influent sur l’évolution de la population au cours des générations. En effet, un mauvais

choix de ces paramètres pourrait amener la population d’individus à converger vers un mini-

mum local. Après de nombreux tests effectués sur les images-ligne de la séquence "Piéton",

nous avons retenu les valeurs suivantes pour les paramètres génétiques :

• Pcrois = 0.6

La probabilité de croisement permet de choisir entre une conservation ou une modification

des chromosomes. Pour favoriser l’exploration de l’espace des solutions, la probabilité de

croisement est souvent choisie entre0.5 et0.9 [Mic94].

• Pmut = 1/taille du chromosome

Comme nous l’avons vu précédemment(cf. § 3.5), la taille du chromosome est variable

car elle dépend du nombre de couples de points de contour candidats à l’appariement.

De ce fait, nous avons opté pour une probabilité de mutation qui s’adapte à la taille du

chromosome, à savoir :Pmut = 1/taille du chromosome. En effet, une probabilité de
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mutation fixe (0.01 par exemple) sur toute la séquence stéréoscopique traitée, peut conve-

nir pour un chromosome de taille100. Cependant, elle risque d’être inadaptée pour un

chromosome de taille plus grande ou plus petite car elle augmente la possibilité d’avoir

beaucoup de gènes mutés dans le premier cas ou la diminue dans le deuxième, ce qui

pourrait empêcher la convergence de la population vers une solution optimale.

• Selectiondet = 0.10

Nous rappelons que ce paramètre intervient lors de la construction de la nouvelle géné-

ration. Grâce à la notion d’élitisme, il permet de sélectionner parmi les chromosomes

parents et enfants, les meilleures solutions pour faire partie de la génération suivante. En

d’autres termes, pour une population de taille100, les10 meilleurs chromosomes de la

génération courante sont sélectionnés pour passer à la génération qui suit.

Nous discuterons le choix de valeurs des paramètresNgen etTaillepop lors du traitement de

séquences stéréoscopiques.

Dans les paragraphes suivants, nous allons présenter les résultats de mise en correspondance

des primitives extraites d’images-ligne de deux séquences stéréoscopiques après les avoir dé-

crites et montré les résultats de l’extraction de leurs contours. Les deux séquences représentent

des images stéréoscopiques réelles acquises par le stéréoscope équipé de deux caméras linéaires

développé au laboratoireI3D. La première est la séquence "Piéton" et la deuxième est appelée

la séquence "Approche d’un véhicule".

3.8.2 Séquence "Piéton"

3.8.2.1 Description et extraction des points de contour

Dans cette première séquence, la scène représente le déplacement d’un piéton devant le sté-

réoscope linéaire monté sur un support fixe et visant la chaussée à une distance de50 mètres

(cf. figure 3.17). On rappelle que les axes optiques des deux caméras sont parallèles et écarté

d’une distanceE et que le plan de visée commun est légèrement incliné par rapport à l’horizon-

tale d’un angleθ. Du fait de cette inclinaison, tout obstacle, même de faible hauteur, qui entre

dans ce secteur de stéréovision est vu simultanément par les caméras gauche et droite. Il peut

ainsi être détecté et localisé par triangulation.

Les caractéristiques du stéréoscope linéaire sont les suivantes :

• Définition des caméras :1728 pixels.
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FIG. 3.17 : Configuration du stéréoscope linéaire (Vue de côté).

• Largeur des capteurs :22, 1 mm.

• Distance focale des objectifs :100 mm.

• Entre axe :E = 1m.

Pour améliorer la lisibilité, des images-ligne sont enregistrées sous forme de séquences.

Même si elle est parfois difficile à interpréter, la visualisation d’une séquence permet, avec une

certaine expérience, d’avoir une idée de la scène qui a été observée. De plus, une séquence

stockée sous la forme d’un fichier est plus facile à manipuler que plusieurs fichiers contenant

chacun une seule image-ligne de la séquence enregistrée.

Pour réaliser les enregistrements, un disque dur d’un PC est utilisé comme un magnéto-

scope, et le stéréoscope comme une caméra vidéo. La visualisation est, quant à elle, réalisée

grâce au moniteur VGA du PC hôte pour vérifier la qualité des enregistrements. L’acquisition

des images gauche et droite est réalisée en interfaçant les deux caméras avec une seule carte

d’acquisition linéaire, par l’intermédiaire d’un multiplexeur développé spécifiquement pour ga-

rantir la simultanéité des prises de vue stéréoscopiques. Le rôle du multiplexeur est de gérer les

signaux de synchronisation et de commande des deux caméras et de la carte d’acquisition, ainsi

que de contrôler le transfert des pixels vers cette dernière.

La figure3.18décrit schématiquement les déplacements du piéton au cours du temps. On

le voit d’abord se diriger vers son point de départ (B), situé un peu au-delà de l’intersection du

plan de visée avec la chaussée (A). Ce faisant, il passe hors de portée du stéréoscope linéaire

et, en conséquence, disparaît de l’image. Quelques secondes plus tard, il commence à se diriger

vers le stéréoscope. Il réapparaît alors dans le champ de visée, en se dirigeant vers la caméra

gauche (C), avant d’obliquer légèrement vers la caméra droite (D). Puis il part vers sa gauche et

sort du secteur de vision stéréoscopique (E).
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FIG. 3.18 : Description de la scène "Piéton".

Les séquences gauche et droite issues des deux caméras sont représentées sous la forme

d’images bidimensionnelles en "empilant" les différentes images-ligne acquises (cf.figure3.19).

Les séquence se lisent comme suit :

• L’axe horizontal représente le plan de visée du stéréoscope. Chaque ligne correspond

donc à une image-ligne.

• L’axe vertical représente l’axe du temps, dirigé vers le bas de l’image. Chacune des deux

séquences est composée de200 images-ligne. L’intervalle de temps entre deux prises de

vue consécutives est de100 ms.

En plus du déplacement du piéton, sur les images de la séquence, on voit clairement les

lignes blanches de la chaussée ainsi que l’ombre projetée par une voiture située hors du champ

du stéréoscope. Cette ombre est visible sur la droite des images comme une zone entièrement

noire (cf. figure3.19).

La figure 3.20 indique les points de contour résultants de l’application du module d’ex-

traction des primitives décrit au §2.6.2.3. Pour obtenir une meilleure lisibilité, les points de

contour sont représentés par des points noirs, et ceux quelque soit la valeur de l’amplitude de

leur dérivée.

On constate une bonne détection des points de contour. Les bords des lignes blanches ainsi

que les frontières entre la route et la zone d’ombre sont parfaitement détectés. De plus, aucune

fausse détection n’apparaît au niveau de la chaussée malgré la présence de certaines irrégulari-

tés.

Il faut noter que le piéton génère de nombreux points de contour. L’ensemble de ces points

forme une structure cohérente au cours du temps. Mais les points de contour pris séparément ne

respectent pas cette cohérence temporelle, car un point de contour d’une image de la séquence
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(a) Séquence gauche.

(b) Séquence droite.

FIG. 3.19 : Déplacement d’un piéton vu par le stéréoscope linéaire.

n’a pas obligatoirement de correspondant dans l’image suivante.

3.8.2.2 Résultat de la mise en correspondance

La procédure génétique de mise en correspondance décrite au paragraphe3.7est appliquée

à tous les couples d’images-ligne épipolaires de la séquence "Piéton". Chaque couple d’images-

ligne est traité indépendamment des autres. A l’issue de chaque traitement, une liste des paires

de points de contour mis en correspondance est constituée. Chaque paire de points de contour

appariés permet, grâce aux formules de triangulation, de déterminer la distance et la position

d’un point de la scène réelle correspondant.

Le résultat de mise en correspondance présenté sur la figure3.21 est obtenu avec

Taillepop = 50 et Ngen = 300. Ces valeurs ont été choisies expérimentalement après avoir

effectué plusieurs essais sur cette séquence stéréoscopique. Le résultat obtenu s’interprète de la

manière suivante :

• L’axe horizontal représente l’axe des abscisses de la scène. Un point se trouvant sur le
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(a) Points de contour de la séquence gauche.

(b) Points de contour de la séquence droite.

FIG. 3.20 : Extraction des contours de la séquence "Piéton".

bord gauche (resp. droit) de l’image est situé à5m à gauche (resp. à droite) de l’axe

optique.

• L’axe vertical représente l’axe du temps, celui-ci défilant du haut vers le bas de l’image.

• La distance est représentée en couleur. Celle-ci varie du bleu, qui correspond à la distance

la plus grande par rapport au stéréoscope, au rouge qui correspond à la distance la plus

petite.

La figure3.21montre que les points de contour des bandes ainsi que la transition entre la

chaussée et la zone d’ombre à droite de la figure sont bien appariés et leur détection est stable

tout au long de la séquence. En effet, les positions et les distances calculées sont constantes de

ligne en ligne. La couleur bleue indique que les bandes ainsi que la transition entre la chaussée

et la zone d’ombre sont les plus éloignées du stéréoscope. Le piéton est également bien détecté.

En effet, la couleur des points de contour correspondant à celui-ci varie du bleu au rouge, ce qui

indique son rapprochement du stéréoscope.

On remarque cependant sur le résultat obtenu la présence de mauvais appariements lorsque
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FIG. 3.21 : Résultat de la mise en correspondance de la séquence stéréoscopique "Piéton" grâce au
codage binaire avec50 chromosomes et300 générations.

des occlusions se produisent, c’est-à-dire lorsque le piéton cache l’une des bandes blanches à

l’une des caméras. Ces appariements erronés sont provoqués par la mise en correspondance des

points de contour d’une des bandes blanches avec ceux du piéton (cf. figure3.21).

Afin d’évaluer le comportement de l’algorithme génétique de mise en correspondance lors

de la procédure d’appariement des points de contour détectés sur les images-ligne stéréosco-

piques de la séquence "Piéton", nous montrons les courbes de l’évolution de la valeur de la

fonction d’évaluation pour le meilleur chromosome et ceci pour deux couples d’images-ligne

épipolaires. Le premier couple est celui de rang89. Ce couple est sélectionné car d’une part,

le nombre de points de contour détectés dans chacune des images-ligne épipolaires gauche et

droite n’est pas très élevé, à savoir13 points (cf. figure3.22), et d’autre part, ce couple est si-

tué dans une zone où il n’y a pas d’occlusions (le piéton, les bandes blanches et la transition

entre la chaussée et la zone d’ombre sont visibles par les deux caméras). Le deuxième couple

sélectionné est celui de rang134. Contrairement au premier couple, celui-ci contient un nombre

important de points de contour (29 dans chacune des images-ligne épipolaires (cf. figure3.22))

et il coïncide avec le moment où le piéton cache l’une des bandes blanches à l’une des caméras.

Les courbes de la figure3.23montrent que pour le couple d’images-ligne de rang89, la va-

leur de la fonction d’évaluation atteinte au bout de210 générations est voisine de2 et qu’aucune

amélioration est constatée au cours des90 générations suivantes.

En ce qui concerne le couple d’images-ligne de rang134 mettant en œuvre un nombre re-
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FIG. 3.22 : Nombre de points de contour extraits des images-ligne de la séquence "Piéton".

lativement important de points de contour, la figure3.24montre que la valeur de la fonction

d’évaluation du meilleur chromosome évolue d’une manière permanente et que celle-ci tombe

vers835 au bout de300 générations. En d’autres termes, ces figures nous permettent de conclure

que les valeurs des paramètresTaillepop et Ngen sont convenables pour l’appariement des pri-

mitives de couples d’images-ligne contenant un nombre limité de points de contour et que des

valeurs plus élevées se révèlent nécessaires pour des couples d’images-ligne plus complexes en

terme du nombre de points de contour à apparier.

Pour améliorer les mises en correspondance des primitives des images-ligne épipolaires de

la séquence "Piéton", nous traitons de nouveau cette séquence en augmentant les valeurs de

deux paramètres génétiques, à savoir la tailleTaillepop de la population et le nombreNgen de

générations. La figure3.25 montre les résultats de la mise en correspondance obtenus pour

différentes valeurs deTaillepop etNgen.

Les courbes des figures3.26, 3.27, 3.28, 3.29, 3.30et3.31montrent l’évolution de la valeur

de la fonction d’évaluation pour le meilleur chromosome lors du déroulement de l’algorithme

génétique de mise en correspondance des primitives des images-ligne épipolaires gauche et

droite du couple de rang89 ainsi que celui de rang134 pour différentes valeurs deTaillepop

et deNgen. Ces courbes montrent que pour le couple de rang89, la meilleure valeur atteinte

par la fonction d’évaluation reste la même, à savoir2, quelque soient les valeurs des para-
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FIG. 3.23 : Évolution de la fonction d’évaluation pour le meilleur chromosome avecTaillepop = 50 et
Ngen = 300 pour le couple d’images-ligne épipolaires de rang89 de la séquence "Piéton".
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FIG. 3.24 : Évolution de la fonction d’évaluation pour le meilleur chromosome avecTaillepop = 50 et
Ngen = 300 pour le couple d’images-ligne épipolaires de rang134 de la séquence "Piéton".

mètresTaillepop etNgen (cf. figures3.26(b), 3.27(b)et 3.28(b)). Pour le couple de rang134, la

meilleure valeur atteinte est de−267 et ceci lorsqueTaillepop = 100 etNgen = 1000 (cf.figures

3.29(b), 3.30(b)et3.31(b)).

En comparant les courbes des figures3.26(b), 3.27(b)et 3.28(b)avec la courbe de la fi-
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FIG. 3.25 : Résultat de la mise en correspondance de la séquence stéréoscopique "Piéton" pour diffé-
rentes valeurs deTaillepop et deNgen.
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gure3.26(a), nous constatons que pour le couple de rang89, l’augmentation des valeurs des

paramètresTaillepop et Ngen n’a pas permis d’atteindre une solution meilleure que celle déjà

obtenue précédemment. Mais en comparant les courbes des figures3.29(b), 3.30(b)et 3.31(b)

avec la courbe de la figure3.24(b), nous constatons que pour le couple de rang134 mettant en

œuvre un nombre important de points de contour candidats à l’appariement, l’augmentation des

valeurs des paramètresTaillepop et Ngen a permis à l’algorithme génétique de mieux explorer

l’espace de recherche et ainsi de converger vers une solution meilleure. En effet, la meilleure

valeur de la fonction d’évaluation atteinte lors d’appariement du couple de rang134 est de−267

pourTaillepop = 100 etNgen = 1000 à la place de835 pourTaillepop = 50 etNgen = 300.
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FIG. 3.26 : Évolution de la fonction d’évaluation du meilleur chromosome avecTaillepop = 100 et
Ngen = 300 pour le couple de rang89 de la séquence "Piéton". (Le changement d’échelle est effectué
pour mettre en évidence l’évolution de la fonction d’évaluation au cours des dernières générations).

Afin de comparer plus concrètement les résultats de mise en correspondance des primi-

tives des couples d’images-ligne de la séquence "Piéton" et ceci pour les différentes valeurs de

Taillepop et deNgen, les meilleures valeurs de la fonction d’évaluation atteintes pour chacun de

ces couples sont indiquées sur les figures3.32et3.33.

Ces courbes montrent que lorsqu’il s’agit d’apparier les points de contour de couples d’images-

ligne contenant un nombre limité de ceux-ci (entre0 et15 points de contour environ pour chaque

image-ligne), les valeurs de la fonction d’évaluation atteintes sont pratiquement les mêmes et

ceci pour les différentes valeurs utilisées pourTaillepop et Ngen (voir les valeurs correspon-

dant aux couples compris entre les rangs1 et 110 ainsi qu’aux couples compris entre les rangs
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(b) Changement d’échelle.

FIG. 3.27 : Évolution de la fonction d’évaluation du meilleur chromosome avecTaillepop = 50 et
Ngen = 1000 pour le couple de rang89 de la séquence "Piéton". (Le changement d’échelle est effectué
pour mettre en évidence l’évolution de la fonction d’évaluation au cours des dernières générations).
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(b) Changement d’échelle.

FIG. 3.28 : Évolution de la fonction d’évaluation du meilleur chromosome avecTaillepop = 100 et
Ngen = 1000 pour le couple de rang89 de la séquence "Piéton". (Le changement d’échelle est effectué
pour mettre en évidence l’évolution de la fonction d’évaluation au cours des dernières générations).

150 et 200). Mais, quand ce un nombre devient important (plus que15), les courbes montrent

que globalement, les meilleures valeurs de la fonction d’évaluation sont celles obtenues pour

Taillepop = 100 et Ngen = 1000. En effet, si nous intéressons tout particulièrement à deux

valeurs qui sont les valeurs maximale et minimale de chacune de ces courbes, nous constatons

que celles-ci sont égales approximativement à :

850 et−100 pourTaillepop = 50 etNgen = 300,
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(a) Échelle complète.
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(b) Changement d’échelle.

FIG. 3.29 : Évolution de la fonction d’évaluation du meilleur chromosome avecTaillepop = 100 et
Ngen = 300 pour le couple de rang134 de la séquence "Piéton". (Le changement d’échelle est effectué
pour mettre en évidence l’évolution de la fonction d’évaluation au cours des dernières générations).
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(a) Échelle complète.
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(b) Changement d’échelle.

FIG. 3.30 : Évolution de la fonction d’évaluation du meilleur chromosome avecTaillepop = 50 et
Ngen = 1000 pour le couple de rang134 de la séquence "Piéton". (Le changement d’échelle est effectué
pour mettre en évidence l’évolution de la fonction d’évaluation au cours des dernières générations).

215 et−100 pourTaillepop = 50 etNgen = 1000,

600 et−100 pourTaillepop = 100 etNgen = 300,

200 et−280 pourTaillepop = 100 etNgen = 1000.

En d’autres termes, la courbe ayant les valeurs maximale et minimale les plus petites est celle

qui correspond àTaillepop = 100 etNgen = 1000 (cf. figures3.32et3.33).
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(b) Changement d’échelle.

FIG. 3.31 : Évolution de la fonction d’évaluation du meilleur chromosome avecTaillepop = 100 et
Ngen = 1000 pour le couple de rang134 de la séquence "Piéton". (Le changement d’échelle est effectué
pour mettre en évidence l’évolution de la fonction d’évaluation au cours des dernières générations).
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FIG. 3.32 : Valeurs minimales de la fonction d’évaluation pour chacun des couples d’images-ligne de
la séquence "Piéton" avec d’une partTaillepop = 50 et Ngen = 300, et d’autre partTaillepop = 50 et
Ngen = 1000.

3.8.2.3 Conclusion

Les tests effectués sur la séquence "Piéton" montrent que les résultats de mise en correspon-

dance obtenus sont satisfaisants lorsqu’il s’agit d’apparier des points de contour d’images-ligne

stéréoscopiques en contenant un nombre relativement limité. Lorsque le nombre de ces points

http://bibliotheques.univ-lille1.fr/grisemine


Chapitre 3. Approche globale pour l’appariement d’images stéréoscopiques 84

0 20 40 60 80 100 120 140 160 180 200
-300

-200

-100

0

100

200

300

400

500

600

700

Taille
pop

=100,N
gen

=300

Taille
pop

=100,N
gen

=1000

Rang des couples d'images-ligne épipolaires

V
a
le

u
rs

 m
in

im
a
le

s
 d

e
 l
a
 f

o
n
c
ti
o
n
 d

'é
v
a
lu

a
ti
o
n

FIG. 3.33 : Valeurs minimales de la fonction d’évaluation pour chacun des couples d’images-ligne de
la séquence "Piéton" avec d’une partTaillepop = 100 et Ngen = 300, et d’autre partTaillepop = 100
etNgen = 1000.

augmente, il est nécessaire d’augmenter le nombre de générations et la taille de la population.

Le tableau suivant indique le temps nécessaire pour obtenir le résultat de la mise en correspon-

dance des primitives extraites de cette séquence composée de200 images-ligne stéréoscopiques

et ceci pour différentes valeurs deTaillepop et deNgen (cf. figure3.34). Ce tableau montre que

l’augmentation de la taille de la population et du nombre de générations implique une augmen-

tation considérable du temps de traitement. En effet, pourTaillepop = 50 et Ngen = 300 le

temps du traitement est de l’ordre de17 minutes (c’est-à-dire5 secondes par couple d’images-

ligne) et il passe à environ74 minutes (c’est-à-dire22 secondes par couple d’images-ligne) pour

Taillepop = 100 etNgen = 1000. Ces valeurs correspondent à des traitements effectués avec un

PC Intel-Pentium IV-2GHz.

50

100

300 1000

Ngen

Ta
ill

e p
op

1015

4437

2335

1750

   Temps de 
   traitement 
       [sec]

FIG. 3.34 : Temps de traitement de la séquence "Piéton" pour différentes valeurs deTaillepop et de
Ngen.
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3.8.3 Séquence "Approche d’un véhicule"

3.8.3.1 Description et extraction des points de contour

Dans ce paragraphe nous allons appliquer le module d’extraction des points de contour

décrit au §2.6.2.3, sur tous les couples d’images-ligne épipolaires de la séquence "Approche

d’un véhicule", présentée sur la figure3.35.

(a) Séquence gauche.

(b) Séquence droite.

FIG. 3.35 : Séquence stéréoscopique "Approche d’un véhicule".

Afin d’aider le lecteur à l’interprétation de la séquence, la figure3.36donne une description

schématique de la scène filmée.

Le véhicule prototype roule derrière le véhicule (A) en se rapprochant de celui-ci. Le plan de

visée croise l’arrière du véhicule (A) à une hauteur croissante à mesure que la distance décroît,

ce qui explique l’inversion de l’image du véhicule (A) dont on commence à voir les roues pour

remonter jusqu’au toit.

Devant le véhicule (A) se trouve un autre véhicule (B) en train de se rabattre après l’avoir

dépassé. Par ailleurs, le véhicule prototype est lui-même dépassé par un autre véhicule (C) qui

apparaît à la fin de la séquence mais qui n’entre pas entièrement dans le secteur de stéréovision.
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A
B

C

Véhiculeprototype

FIG. 3.36 : Déplacements des différents véhicules au cours de la séquence. Les flèches indiquent les
mouvements relatifs des véhicules par rapport au véhicule prototype.

Enfin, on remarque le mouvement de tangage du véhicule prototype, visible surtout au début de

la séquence sous la forme d’une variation de la largeur de l’image de la chaussée.

Comme précédemment, chaque couple d’images-ligne épipolaires est traité indépendam-

ment des autres. La figure3.37 illustre les points de contour extraits des séquences gauche

et droite. Comme pour la séquence "Piéton", afin d’obtenir une bonne lisibilité, les points de

contour sont représentés par des points noirs quelque soit la valeur de l’amplitude de leur déri-

vée.

Sur cette figure on aperçoit les points de contour (a) correspondant au rapprochement du

véhicule (A) et du véhicule prototype, au cours du temps. On voit également, en pointillés, les

deux bandes qui séparent les voies de l’autoroute (b). Leur ondulation est due au mouvement de

lacet du véhicule prototype par rapport à la chaussée. La ligne qui délimite le terre-plein central

est également détectée, du moins lorsqu’elle est dans le champ des deux caméras (c). Les points

de contour qui correspondent au véhicule (B) qui se rabat devant le véhicule (A) sont visibles

en bas de l’image (d). Ces points correspondent à son extrémité gauche. Son extrémité droite

n’est pas visible en raison d’une occlusion par le véhicule (A) qui la masque à la caméra droite.

L’extrémité de sa longue ombre est visible en bas, à l’extrême droite de l’image (e). Le véhicule

qui double le véhicule prototype est visible, en bas et à gauche de l’image (f).

3.8.3.2 Résultat de la mise en correspondance

La procédure génétique de mise en correspondance décrite au paragraphe3.7est appliquée à

tous les couples d’images-ligne épipolaires de la séquence "Approche d’un véhicule" présentés
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(a) Points de contour de la séquence gauche.

(b) Points de contour de la séquence droite.

FIG. 3.37 : Extraction des points de contours de la séquence "Approche d’un véhicule".

dans le paragraphe3.8.3.1.

Comme précédemment, chaque couple d’images-ligne est traité indépendamment des autres.

A l’issue de chaque traitement, une liste des paires de points de contour mis en correspondance

est constituée. Chaque paire de points de contour appariés permet, grâce aux formules de trian-

gulation, de déterminer la distance et la position d’un point de la scène réelle.

Les valeurs des paramètres génétiques choisies pour traiter cette séquence sont identiques à

celles déjà utilisées lors du traitement de la séquence stéréoscopique "Piéton" décrite au para-

graphe3.8.1.2.

Les résultats de mise en correspondance obtenus avec les différentes valeurs des paramètres

Taillepop etNgen, sont très proches les uns des autres. Ces résultats sont montrés sous forme de

courbes (cf. figures3.40et3.41). L’un d’entre eux, seulement, correspondant au résultat obtenu

avecTaillepop = 100 etNgen = 300, est présenté sous la forme d’une image (cf.figure3.38). Ce

résultat est choisi car des valeurs identiques pourTaillepop etNgen seront utilisées pour mettre

en correspondance les primitives de cette séquence, mais avec des AGs utilisant une autre type
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de codage génétique (cf. § 4.8).
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FIG. 3.38 : Résultat de la mise en correspondance de la séquence stéréoscopique "Approche d’un
véhicule" obtenu grâce au codage binaire avec100 chromosomes et300 générations.

La figure 3.38 montre que les points de contour objet du véhicule (A) sont reconstruits

correctement. En effet, leurs couleurs varient du bleu au vert clair, indiquant son rapprochement

au cours du temps du véhicule prototype (a). D’autre part, les deux bandes en pointillés qui

séparent les voies de l’autoroute sont également bien reconstruites (b). La ligne qui délimite

le terre-plein central est également détectée, du moins lorsqu’elle est située dans le champ

commun aux deux caméras (c). Le véhicule qui se rabat devant le véhicule (A) est visible en bas

de l’image, sous la forme d’une ligne continue de couleur bleue correspondant à son extrémité

gauche (d). L’extrémité de sa longue ombre est visible en bas, à l’extrême droite de l’image (e).

Le véhicule qui double le véhicule prototype est visible, en bas à gauche de l’image (f).

Comme pour la séquence "Piéton", afin de comparer les résultats de mise en correspondance

de couples d’images-ligne de la séquence "Approche d’un véhicule" pour différentes valeurs de

Taillepop et deNgen, on indique les meilleures valeurs atteintes par la fonction d’évaluation

pour chacun de ces couples (cf. figures3.40et 3.41). Les courbes obtenues sont pratiquement

confondues, indiquant que les meilleures valeurs atteintes par la fonction d’évaluation sont pra-

tiquement les mêmes pour la majeure partie des couples, et ceci pour les différentes valeurs

de Taillepop et deNgen. Cette constatation est particulièrement vraie pour les valeurs corres-

pondant aux couples compris entre les rangs1 et 135 ainsi qu’aux couples compris entre les

rangs181 et 200. Pour les autres couples, on remarque que, globalement, l’augmentation de
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la taille de la population ou/et du nombre de générations permet d’améliorer les solutions du

problème traité. Par exemple, pour le couple d’images-ligne de rang164 contenant20 points de

contour dans chacune des images-ligne gauche et droite (cf. figure3.39), la valeur de la fonc-

tion d’évaluation est passée de235 pourTaillepop = 50 et Ngen = 300 à environ150 pour les

autres valeurs deTaillepop et deNgen (cf. figures3.40 et 3.41). Cette amélioration concerne

également le couple d’images-ligne de rang161 contenant22 (resp.16) points de contour dans

l’image-ligne gauche (resp. droite) car la valeur de la fonction d’évaluation est passée de95 pour

Taillepop = 50 et Ngen = 300 à 3 environ pourTaillepop = 100 et Ngen = 1000 (cf. figures

3.40et3.41).

Si nous adoptons le raisonnement utilisé lors du traitement de la séquence "Piéton" qui

consiste à relever les valeurs minimale et maximale de chacune des courbes des figures3.40et

3.41, nous constatons que celles-ci sont égales approximativement à :

235 et−30 pourTaillepop = 50 etNgen = 300,

150 et−30 pourTaillepop = 50 etNgen = 1000,

150 et−30 pourTaillepop = 100 etNgen = 300,

150 et−35 pourTaillepop = 100 etNgen = 1000.

En d’autres termes, la courbe ayant les valeurs maximale et minimale les plus petites est celle

qui correspond àTaillepop = 100 etNgen = 1000.

Le tableau de la figure3.42indique le temps nécessaire pour obtenir le résultat de mise en

correspondance des primitives extraites de cette séquence composée de200 images-ligne sté-

réoscopiques et ceci pour différentes valeurs deTaillepop et deNgen. Ce tableau montre que

l’augmentation de la taille de la population et du nombre de générations implique une aug-

mentation considérable du temps de traitement. En effet, pourTaillepop = 50 etNgen = 300 le

temps du traitement est de l’ordre de415 secondes (c’est-à-dire2 secondes par couple d’images-

ligne) et il passe à environ1793 secondes (c’est-à-dire9 secondes par couple d’images-ligne)

pourTaillepop = 100 et Ngen = 1000. Ces valeurs correspondent à des traitements effectués

avec un PC Intel-Pentium IV-2GHz.
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FIG. 3.39 : Nombre de points de contour extraits d’images-ligne de la séquence "Approche d’un
véhicule".
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FIG. 3.40 : Valeurs minimales atteintes de la fonction d’évaluation pour chacun des couples d’images-
ligne de la séquence "Approche d’un véhicule" avec d’une partTaillepop = 50 etNgen = 300 et d’autre
partTaillepop = 50 etNgen = 1000.

3.9 Conclusion

Dans ce chapitre, nous avons présenté une nouvelle approche par algorithme génétique pour

résoudre le problème de mise en correspondance des primitives extraites de couples d’images-
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FIG. 3.41 : Valeur minimales atteintes de la fonction d’évaluation pour chacun des couples d’images-
ligne de la séquence "Approche d’un véhicule" avec d’une partTaillepop = 100 et Ngen = 300 et
d’autre partTaillepop = 100 etNgen = 1000.
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FIG. 3.42 : Temps de traitement de la séquence "Approche d’un véhicule" pour différentes valeurs de
Taillepop et deNgen.

ligne épipolaires. Cette approche considère l’appariement entre deux images comme un pro-

blème d’optimisation où une fonction d’évaluation, intégrant des contraintes stéréoscopiques,

doit être minimisée. Pour ce faire, il a tout d’abord fallu trouver un codage approprié permet-

tant de représenter les solutions du problème sous forme de chromosomes. Ensuite, nous avons

montré comment la prise en compte des contraintes locales de position et de signe de la dérivée

permet de ne coder que des chromosomes qui représentent des solutions compatibles vis-a-vis

de celles-ci. Ainsi, les chromosomes formés permettent de mieux explorer l’espace de recherche

et l’algorithme converge ainsi vers une solution plus satisfaisante.

Après avoir établi le codage génétique du problème de mise en correspondance, nous avons
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défini une fonction d’évaluation permettant de mesurer l’adaptation de chaque chromosome par

rapport à l’objectif recherché, à savoir minimiser les erreurs commises en mettant en corres-

pondance les primitives extraites de deux images-ligne épipolaires. Ensuite, nous avons décrit

l’algorithme utilisé ainsi que les différentes opérateurs génétiques nécessaires à son déroule-

ment.

Les résultats de mise en correspondance obtenus lors des essais effectués sur deux séquences

d’images-ligne stéréoscopiques réelles acquises grâce au stéréoscope linéaire développé au la-

boratoireI3D sont encourageants. En effet, l’approche génétique développée fournit de résul-

tats satisfaisants notamment quand il s’agit d’images-ligne contenant un nombre limité de points

de contour. Mais, quand ce nombre augmente, la taille des chromosomes générés avec le co-

dage binaire devient importante, ce qui nécessite une augmentation de la taille de la population

et du nombre de générations afin que l’algorithme génétique puisse converger vers une solution

acceptable. Cette augmentation des valeurs des deux paramètres se traduit par une augmenta-

tion considérable du temps de traitement nécessaire pour la phase de mise en correspondance.

Pour pallier cette limitation qui vient du fait que l’algorithme génétique manipule des chromo-

somes binaires de tailles souvent importantes, nous proposons, dans le chapitre suivant, un autre

codage que nous appellerons "codage entier".
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Chapitre 4

Nouveau codage génétique pour
l’appariement d’images stéréoscopiques

4.1 Introduction

Dans le chapitre précédent, nous avons présenté une nouvelle approche par algorithme gé-

nétique pour résoudre le problème de mise en correspondance en vision stéréoscopique. Ce

problème est ramené à un problème d’optimisation où une fonction d’évaluation intégrant des

contraintes stéréoscopiques doit être minimisée.

Nous avons proposé un codage permettant de représenter une solution au problème de mise

en correspondance sous forme de chromosomes binaires. Les tailles de ces chromosomes dé-

pendent du nombre de gènes qui les composent. Du fait qu’un gène binaire code une possibilité

de mise en correspondance entre un point de contour extrait de l’image-ligne épipolaire gauche

et un point de contour extrait de l’image-ligne épipolaire droite, la taille d’un chromosome bi-

naire dépend du nombre de points candidats à l’appariement. Ainsi, la mise en correspondance

d’un couple d’images-ligne épipolaires contenant un nombre important de points de contour

nécessite la manipulation de chromosomes de grandes tailles.

Étant donné que la convergence d’un algorithme génétique vers une solution satisfaisante est

sensible à qualité des chromosomes de la population initiale, nous avons utilisé les contraintes

locales lors de la phase d’initialisation afin de créer une population de chromosomes compo-

sée uniquement de gènes respectant ces contraintes, ce qui a permis de réduire la taille des

chromosomes binaires et d’explorer plus efficacement l’espace de recherche de solutions.

Le codage binaire a été employé pour apparier les couples d’images-ligne épipolaires de la

séquence "Piéton" ainsi que ceux de la séquence "Approche d’un véhicule". Les résultats de la

mise en correspondance obtenus sont satisfaisants mais le temps de traitement est élevé. Pour
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pallier cette limitation due à la nature binaire de chromosomes, nous proposons un nouveau

codage permettant d’explorer plus efficacement l’espace de recherche des solutions en produi-

sant des chromosomes entiers représentant, eux aussi, des solutions respectant les contraintes

locales.

4.2 Nouveau codage génétique

SoientLG etLD deux listes de points de contour détectés dans les lignes épipolaires gauche

et droite, respectivement. Nous rappelons que chaque élément de ces listes est un triplet

(x, sx, dx) où x désigne la position du point de contour dans la ligne épipolaire correspon-

dant.sx, qui prend les valeurs+1 ou−1, représente le signe de la dérivée en ce point etdx est

l’amplitude de la dérivée en ce point. Les éléments de chacune de ces deux listes sont ordonnés

de manière croissante selon les positions des points de contour extraits de la ligne épipolaire

correspondant. Le point de contour ayant la position la plus petite est placé en tête de la liste et

ainsi de suite.

SoitG (resp.D) la liste des indices des points de contour de la listeLG (resp.LD) et soient

NG etND les nombres de points de contour dans les listesLG etLD, respectivement.

Avec le nouveau codage génétique, un chromosome codant une solution possible au pro-

blème de mise en correspondance n’est plus une chaîne binaire. En effet, le nouveau chromo-

someC, appelé "chromosome entier", est désormais composé de gènes prenant des valeurs

entières. La tailleNmax du chromosomeC, qui dépend du nombre de gènes qui le composent,

est définie comme :Nmax = Max(NG, ND) (cf. figure 4.1). La valeur du gènei ∈ Tmax du

chromosomeC où Tmax est la liste ordonnée de manière croissante des valeurs entières de

l’intervalle [1, Nmax], est une valeur entière de l’intervalle[0, Nmin] oùNmin = Min(NG, ND).

Soit Tmin une liste ordonnée de manière croissante des valeurs entières de l’intervalle

[1, Nmin], alorsCi ∈ 0 ∪ Tmin. En d’autres termes,Tmax (resp.Tmin) peut-être vu comme

étant la liste des indices des points de contour de la liste la plus longue entreLG etLD (resp. la

plus petite).

L’interprétation de ce nouveau chromosome est la suivante : si la valeur d’un gènei est

nulle (Ci = 0), cela signifie que leième point de contour de la listeLG (ou LD) n’a aucun

correspondant dans la listeLD (ou LG). Sinon, ceième point de contour de la listeLG (ou LD)

et leC ème
i point de contour de la listeLD (ouLG) sont appariés.
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C1 C2 CNmax
...

1 2 Nmax

C: ...

i

Ci

FIG. 4.1 : Chromosome entier constitué deNmax gènes. La valeur du gènei,
i ∈ Tmax = {1, 2, ..., Nmax} est une valeur entièreCi, Ci ∈ {0 ∪ Tmin} avecTmin = {1, ..., Nmin}.

Nous signalons qu’un chromosome entier, comme un chromosome binaire, code unique-

ment les appariements possibles qui respectent les contraintes locales. La figure4.2 est un

exemple d’un chromosome entier représentant des appariements possibles des points de contour

de la figure3.12(a). Dans cet exemple,NG = 6 et ND = 5. Ainsi, la valeur du gènei,

i ∈ Tmax = {1, 2, 3, 4, 5, 6} estCi, Ci ∈ {0 ∪ Tmin} avecTmin = {1, 2, 3, 4, 5}.

C1=1 C2=2 C3=2 C4=3 C5=0 C6=4C:

i= 1 2 3 4 5 6

FIG. 4.2 : Exemple d’un chromosome généré grâce au codage entier où
i ∈ Tmax = {1, 2, 3, 4, 5, 6} etCi ∈ {0 ∪ Tmin} avecTmin = {1, 2, 3, 4, 5}.

On peut noter qu’il est facile de retrouver à partir d’un chromosome entierC le tableau

binaire de mise en correspondanceE. En effet, pouri ∈ Tmax et j ∈ Tmin, Eij = 1 si Ci = j,

sinonEij = 0 (cf. figure4.3). Il est important de signaler qu’un tableau de mise en correspon-

dance (cf. figure4.3(c)) obtenu à partir d’un chromosome entier présente moins d’appariements

ambigus qu’un tableau binaire obtenu à partir d’un chromosome binaire (cf. figure3.12(a)). En

effet, on peut remarquer l’absence d’ambiguïtés sur les lignes du tableau de mise en corres-

pondance obtenu grâce au codage entier (cf. figure4.3(c)). De ce fait, un algorithme génétique

manipulant des chromosomes entiers explore plus efficacement l’espace de recherche. Ainsi, la

convergence vers une "bonne" solution est plus rapide.

Avant d’utiliser ce nouveau codage pour mettre en correspondance les couples d’images-

ligne stéréoscopiques de la séquence "Piéton", nous allons adapter la fonction d’évaluation

utilisée dans le cas du codage binaire afin qu’elle permette de mieux tenir compte de la mo-

dification apportée aux chromosomes.
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i= 1 2 3 4 5 6

1 1 1 2 2 1 3 2 1 4 1 0 4 3 1 5 2 0 5 4 0 6 2 0 6 4 1 6 5 0

Chromosome binaire correspondant

C:

Chromosome entier

C1=1 C2=2 C3=2 C4=3 C5=0 C6=4

(a) Chromosome entier et le chromosome binaire équivalent.
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(b) Schéma illustrant les points de contour mis en
correspondance.
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(c) Tableau binaire de mise en correspon-
dance.

FIG. 4.3 : Exemple illustrant : (a) un chromosome entier et le chromosome binaire équivalent, (b) les
points de contour appariés parmi ceux extraits d’un couple de lignes épipolaires gauche et droite avec
NG = 6 etND = 5 et (c) le tableau binaire de mise en correspondance.

4.3 Exemple

Dans ce paragraphe, nous nous servons d’un exemple afin d’illustrer l’intérêt du codage

entier par rapport au codage binaire proposé précédemment pour traiter le problème de mise

en correspondance d’images-ligne stéréoscopiques. La figure4.4 montre le schéma de mise

en correspondance d’un couple d’images-ligne stéréoscopiques. Sur ce schéma, nous mon-

trons uniquement les possibilités d’appariement entre les points de contour des images-ligne

gauche et droite respectant les contraintes locales. Les images-ligne stéréoscopique de cet

exemple contiennent15 points de contour pour l’image-ligne gauche et17 points de contour

pour l’image-ligne droite.
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Pour cet exemple, un algorithme génétique de mise en correspondance mettant en œuvre

le codage binaire développé précédemment, génère des chromosomes composés de seulement

81 gènes respectant les contraintes locales alors qu’on en dénombre255 1 dans le cas où ces

dernières ne sont utilisées. Mais un algorithme génétique utilisant le codage entier permet de

réduire davantage la taille des chromosomes. En effet, le nombre de gènes nécessaires pour

coder une solution au problème d’appariement des images-ligne de cet exemple est réduit à17

et Nmax = ND = 17. Cette diminution importante de la taille des chromosomes (17 à la place

de81) permet de réduire considérablement le temps de traitement nécessaire pour la phase de

mise en correspondance.

Image-ligne épipolaire droite

Im
ag

e-
lig

ne
 é

pi
po

la
ir

e 
ga

uc
he

1
15

1 17

FIG. 4.4 : Exemple d’un schéma de mise en correspondance d’un couple d’images-ligne épipolaires
avecNG = 15 etND = 17.

En plus de réduire le temps de traitement, les chromosomes entiers explorent plus effica-

cement l’espace de recherche de solutions grâce à l’élimination de cet espace de l’ensemble

de solutions ne respectant pas la contrainte d’unicité selon les colonnes du schéma de mise en

correspondance. Afin d’illustrer cette idée, un chromosome entier codant une solution possible

au problème traité est montré (cf. figure4.5(a)). Ce chromosome, composé de17 gènes, code

les possibilités d’appariement des points de contour extraits des images-ligne gauche et droite

et qui respectent les contraintes locales. Dans ce chromosome, nous constatons que la valeur

du gène numéro10 est égale à9. Ce gène apparie donc le point de contour d’indice10 de la

115× 17
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liste des points de contour extraits de l’image-ligne droite2 avec le point de contour d’indice9

de la liste des points de contour extraits de l’image-ligne gauche (cf. figure4.5(a)). En d’autres

termes, un point de contour de l’image-ligne droite ne peut être apparié qu’avec un point de

contour de l’image-ligne gauche au maximum3. Ainsi, le codage entier génère des chromo-

somes respectant implicitement la contrainte d’unicité selon les colonnes du schéma de mise en

correspondance (cf.figure4.5(b)). Grâce au codage entier, l’élimination des solutions ne respec-

tant pas les contraintes d’unicité selon les colonnes permet de converger plus rapidement vers

des solutions meilleures que celles obtenues avec le codage binaire et ceci pour un algorithme

génétique utilisant la même taille des populations et le même nombre de générations.

1 2 4 6 13 8 9 10 10 9 11 13 0 13 14 14 15

1716151 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14

(a) Chromosome entier.
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(b) Schéma de mise en correspondance illustrant les
points de contour appariés.

FIG. 4.5 : Exemple d’un chromosome entier codant une possibilité d’appariement d’un couple
d’images-ligne épipolaires et le schéma de mise en correspondance équivalent.

Dans le paragraphe suivant, nous montrons que grâce à cette particularité du codage entier,

2Car c’est la liste la plus longue.
3Si la valeur du gène est de0 alors le point de contour n’est apparié avec aucun point de contour de l’autre

image-ligne.
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nous pouvons améliorer le terme représentant la contrainte d’unicité dans la fonction d’éva-

luation. En effet, dans ce terme, la partie permettant de pénaliser les solutions ne respectant

pas la contrainte d’unicité selon les colonnes du schéma de mise en correspondance peut être

supprimée. Cette simplification permet d’accélérer encore une fois la procédure d’appariement

d’images-ligne stéréoscopiques.

4.4 Adaptation de la fonction d’évaluation

Dans le paragraphe précédent, nous avons montré qu’il est facile de passer d’un chromo-

some entier à une représentation binaire sous forme de tableau. De ce fait, le calcul de la valeur

de la fonction d’évaluation d’un chromosome entierC peut se faire à partir du tableau binaire

de mise en correspondance équivalent.

Comme nous l’avons déjà signalé, les contraintes locales seront prises en compte lors de

la phase d’initialisation de la population de chromosomes. Ainsi, la fonction d’évaluation sera

composée uniquement des trois termes représentant les contraintes d’unicité, d’ordre et de conti-

nuité ainsi que du terme favorisant un nombre maximal d’appariements.

Le terme représentant la contrainte d’unicité peut être simplifié. En effet, comme nous

l’avons précisé dans le paragraphe précédant, les lignes du tableau de mise en correspondance

obtenues à partir d’un chromosome entier présentent moins d’ambiguïtés que celles dans le

cas du codage binaire (cf. figures4.3 et 3.12(a)). De ce fait, nous pouvons éliminer du terme

représentant la contrainte d’unicité la partie pénalisant les solutions qui ne respectent pas la

contrainte d’unicité selon les lignes du tableau binaire de mise en correspondance d’images-

ligne épipolaires. Ainsi, la fonction d’évaluation prendra la forme :

Htot = Kuni

∑
j∈Tmin

1−
∑

i∈Tmax/(i,j)∈∆

Eij

2

+

Kord

∑
(i,j)∈∆

∑
(l,c)∈∆

OijlcEijElc −

Kcont

∑
(i,j)∈∆

∑
(l,c)∈∆

SijlcEijElc +

Km

Nmin −
∑

(i,j)∈∆

Eij

2

(4.1)
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où Kuni, Kord, Kcont, et Km sont des cœfficients positifs.∆ représente l’ensemble des appa-

riements possibles entre un point de contour de la listeTmax et un point de contour de la liste

Tmin, c’est-à-dire l’ensemble de toutes les paires(i, j) satisfaisant les contraintes de position et

de signe de la dérivée :∆ = {(i, j) ∈ Tmax × Tmin, (i, j) satisfait les contraintes locales}.

Le premier terme de la fonction d’évaluation représente la contrainte d’unicité. Ce terme

tend vers un minimum quand la somme des éléments du tableau de mise en correspondance

dans chaque colonne est égale à1.

Le deuxième terme permet de respecter la contrainte d’ordre.Oijlc indique si l’ordre entre

les deux couples(i, j) et (l, c) est respecté. Il est évalué par la formule suivante :

Oijlc = |signe(xi − xl)− signe(xj − xc)|

avec :

signe(a) =

{
1 si a > 0
0 sinon

Le troisième terme de la fonction d’évaluation représente la contrainte de continuité de la

disparité.Sijlc représente une mesure de compatibilité entre les deux paires de points de contour

(i, j) et(l, c) candidats à l’appariement. Nous rappelons qu’il est exprimé en utilisant la fonction

non linéaire suivante (cf. figure3.15) :

Sijlc = S(Xijlc) =
2

1 + e(Xijlc−θ)
− 1

oùXijlc est la valeur absolue de la différence des disparités entre les deux couples(i, j) et(l, c) :

Xijlc = |(xi − xl)− (xj − xc)| .

Le dernier terme de la fonction d’évaluation est utilisé pour renforcer les chromosomes qui

codent un nombre maximal d’appariements. Ce terme tend vers un minimum lorsque le nombre

d’appariements est égal àNmin.

4.5 Mise en correspondance pour la séquence "Piéton" avec
codage entier et fonction d’évaluation adaptée

Nous avons utilisé l’algorithme génétique présenté dans le paragraphe3.7 et le nouveau

codage afin de mettre en correspondance les points de contour extraits de la séquence "Piéton".

Nous n’avons pas modifié les valeurs des paramètres génétiques utilisées précédemment et nous

http://bibliotheques.univ-lille1.fr/grisemine


Chapitre 4. Nouveau codage génétique pour l’appariement d’images stéréoscopiques 101

avons conservé les valeursTaillepop = 100 etNgen = 300 afin de pouvoir comparer le résultat

de la mise en correspondance obtenu grâce à ce codage avec celui qui a été obtenu en utilisant

le codage binaire.

Distance par rapport 
au stéréoscope

loinprès

FIG. 4.6 : Résultat de la mise en correspondance de la séquence "Piéton" avec chromosomes entiers
évalués à partir de leur équivalent binaire.

En comparant visuellement l’image de la mise en correspondance (cf. figure3.25(a)) résul-

tant de l’application de l’algorithme génétique utilisant le codage binaire avec celle de la figure

4.6résultant du codage entier, nous constatons que cette dernière est meilleure. En effet, ce nou-

veau codage a permis d’apparier les images-ligne stéréoscopiques de la séquence avec moins

de mauvais appariements. Les points de contour des bandes blanches sont bien appariés et leurs

distances par rapport au stéréoscope sont constantes. En effet, ces points de contour corres-

pondent aux points situés à l’intersection du plan de visée avec la chaussée (cf. figure3.17). De

même que pour les bandes, les points de contour désignant la transition entre la chaussée et la

zone d’ombre à droite de la figure sont bien appariés. En effet, la couleur qui leur est attribuée

indique leur éloignement du stéréoscope. En ce qui concerne le piéton, son mouvement vers

le stéréoscope est bien reconstruit. Les points de l’image résultat qui le représentent changent

progressivement de couleur. Celle-ci varie du rouge lorsqu’il est loin du stéréoscope au bleu

quand il en est près, en passant par le vert, ce qui correspond bien à son déplacement vers le

stéréoscope.

Pour mieux illustrer l’intérêt de ce nouveau codage par rapport au codage binaire, nous

allons comparer l’évolution de la valeur de la fonction d’évaluation du meilleur chromosome au
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cours des300 générations. Cette comparaison, qui n’est valable que pour un couple d’images-

ligne épipolaires, est possible car les deux fonctions d’évaluation ont le même minimum global

car elles sont composées de termes représentant les mêmes contraintes (cf. §3.6.4et §4.4).
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FIG. 4.7 : Évolution de la fonction d’évaluation du meilleur chromosome avecTaillepop = 100 et
Ngen = 300 pour le couple d’images-ligne de rang134 de la séquence "Piéton".

En effet, au bout de300 générations, la valeur de la fonction d’évaluation atteinte avec le

codage binaire est d’environ570 (cf. figure4.7(a)), tandis qu’avec le codage entier cette valeur

est de−140 (cf. figure 4.7(b)). Ce résultat signifie que ce nouveau codage entier a permis à

l’algorithme génétique de mieux réussir la mise en correspondance du couple d’images-ligne

épipolaires de rang134 en atteignant une solution meilleure que celle obtenue avec le codage

binaire. On remarque aussi en observant les courbes de cette figure que, d’une part, l’exploration

de l’espace de recherche grâce au codage entier est beaucoup plus efficace et que d’autre part,

la convergence vers une "bonne" solution est plus rapide (par exemple la valeur de la fonction

d’évaluation au bout de150 générations est de70 avec le codage entier à la place de4000 dans

le cas du codage binaire).

4.5.1 Conclusion

Nous avons proposé un nouveau codage pour l’appariement des images stéréoscopiques

qui permet de produire des chromosomes composés de gènes prenant des valeurs entières. Ces

gènes codent plus astucieusement les appariements possibles des points de contour respectant

les contraintes locales stéréoscopiques. Ainsi, les nouveaux chromosomes ont des tailles plus
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petites et explorent de manière plus efficace l’espace de recherche des solutions.

Ce nouveau codage est utilisé pour mettre en correspondance les images-ligne stéréosco-

piques de la séquence "Piéton". En comparant les résultats de la mise en correspondance obtenus

grâce aux codages entier et binaire, nous avons constaté qu’avec le même nombre de généra-

tions et les mêmes tailles de populations, le nouveau codage a permis d’une part, de mieux

explorer l’espace de recherche et d’autre part, de converger plus rapidement vers des solutions

meilleures. En plus de l’amélioration du résultat de la mise en correspondance, ce nouveau co-

dage a permis de réduire le temps de traitement d’un facteur de1.5 par rapport à celui qui est

nécessaire dans le cas du codage binaire (cf. figure 3.34). En effet, avec100 chromosomes et

300 générations, le temps de traitement est de1200 secondes environ (6 secondes par couple

d’images-ligne à la place de9 secondes) sur une machine équipée d’un micro-processeur Pen-

tium IV-2GHz.

Malgré cette réduction du temps de traitement, ce dernier reste encore important. Pour tenter

de le réduire, nous proposons, dans le paragraphe suivant, une nouvelle fonction d’évaluation

qui permet de mesurer directement l’adaptation des chromosomes entiers à partir des gènes

entiers qui les composent, plutôt que de passer par leurs équivalents binaires.

4.6 Nouvelle fonction d’évaluation des chromosomes entiers

La fonction d’évaluation est définie de telle sorte que ses minima correspondent à de bons

appariements vis-à-vis des contraintes globales d’unicité, d’ordre et de continuité de la disparité.

En utilisant le codage décrit dans le paragraphe4.2, la nouvelle fonction d’évaluation peut-être

exprimée sous la forme suivante :

Htot = Kuni

Nmin∑
i=1

(
1−

Nmax∑
j=1

U(i, Cj)

)2

+

Kord

Nmax−1∑
i=1

Nmax∑
j=i+1

O(Ci, Cj)−

Kcont

Nmax−1∑
i=1

Nmax∑
j=i+1/Ci 6=Cj

S(Ci, Cj) +

Km

(
Nmin −

Nmax∑
i=1

Z(Ci)

)2

(4.2)
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oùKuni, Kord,Kcont etKm sont des constantes de pondération positives.

Le premier terme de la fonction d’évaluation correspond à la contrainte d’unicité oùU(Ci, Cj)

représente une pénalité quand cette contrainte n’est pas respectée :

U(i, Cj) =

{
1 si i = Cj et i 6= 0 etCj 6= 0
0 sinon

Le deuxième terme permet de respecter la contrainte d’ordre.O(Ci, Cj) indique si l’ordre

des deux paires(i, Ci) et (j, Cj) est respecté :

O(Ci, Cj) =

{
1 si Ci < Cj etCi 6= 0 etCj 6= 0
0 sinon

Le troisième terme correspond à la contrainte de continuité de la disparité oùS(Ci, Cj)

représente une mesure de compatibilité entre les deux paires(i, Ci) et (j, Cj) :

S(Ci, Cj) = S(X) =
2

1 + e(X−θ)
− 1,

Dans cette expression,X est la valeur absolue de la différence des disparités des paires(i, Ci)

et (j, Cj).

Le dernier terme de la fonction d’évaluation est utilisé pour favoriser les chromosomes qui

codent un nombre maximal d’appariements. Ce terme tend vers un minimum lorsque le nombre

d’appariements est égal àNmin. Z(Ci) est défini comme suit :

Z(Ci) =

{
1 si Ci 6= 0
0 sinon

Comme nous l’avons vu dans le chapitre précédent, le paramètreθ permet une certaine to-

lérance afin de prendre en compte les effets du bruit et les distorsions. Il est ajusté de telle sorte

qu’une compatibilité maximale, c’est à dire proche de1, soit obtenue pour les bons apparie-

ments qui correspondent à des valeurs deX voisines de0, et qu’une compatibilité minimale,

c’est-à-dire proche de−1, soit obtenue pour les mauvais appariements qui correspondent à des

valeurs élevées deX (cf. figure3.15).

4.7 Résultat obtenu sur la séquence "Piéton" grâce au co-
dage entier et la nouvelle fonction d’évaluation

De nouveau, l’algorithme génétique décrit au paragraphe3.7est employé afin de mettre en

correspondance les images stéréoscopiques de la séquence "Piéton". Cette fois-ci, pour mesurer
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l’adaptation des chromosomes entiers, nous utilisons la nouvelle fonction d’évaluation définie

dans le paragraphe précédent. La figure4.8 représente la reconstruction3D obtenue avec les

mêmes valeurs des paramètres génétiques que celles utilisées précédemment (cf. § 3.8.1.2).

Cette figure montre que le résultat de la reconstruction est très proche de celui que nous avons

obtenu avec des chromosomes entiers évalués avec la fonction décrite dans le paragraphe4.4.

En effet, les points de contour des bandes sont bien appariés ainsi que ceux qui correspondent

au piéton. Comme sur les résultats obtenus précédemment, on remarque la présence de mauvais

appariements lorsque des occlusions se produisent, c’est-à-dire lorsque le piéton cache l’une

des bandes blanches à l’une des caméras.

Distance par rapport 
au stéréoscope

loinprès

FIG. 4.8 : Résultat de la mise en correspondance de la séquence "Piéton" avec le codage entier et la
nouvelle fonction d’évaluation.

Pour comparer les comportements de cette nouvelle fonction d’évaluation et de celle décrite

dans le paragraphe4.4, nous considérons les courbes des figures4.9 et 4.7(b). Ces courbes

représentent l’évolution des valeurs des deux fonctions d’évaluation du meilleur chromosome

obtenues lors de l’appariement du couple d’images-ligne épipolaires de rang134 de la séquence

"Piéton". Ces courbes montrent premièrement que l’évolution des valeurs des deux fonctions

est pratiquement la même et qu’au bout de300 générations, les valeur des deux fonctions se

rapprochent de la valeur−150.

Grâce à cette nouvelle fonction, l’évaluation de la qualité d’un chromosome entier est de-

venue possible sans avoir recours à sa représentation binaire. De plus, le temps de traitement

est réduit d’un facteur de15 par rapport à celui qui est nécessaire dans le cas du codage binaire
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FIG. 4.9 : Évolution de la fonction d’évaluation du meilleur chromosome avecTaillepop = 100 et
Ngen = 300 pour le couple d’images-ligne de rang134 de la séquence "Piéton".

(cf. figure3.34). En effet, le temps de traitement est de120 secondes environ, c’est-à-dire0.6

seconde par couple d’images-ligne à la place de9 secondes.

Dans le paragraphe suivant, nous allons utiliser le codage entier et la nouvelle fonction

d’évaluation afin d’apparier les images-ligne stéréoscopiques de la séquence "Approche d’un

véhicule".

4.8 Résultat obtenu sur la séquence "Approche d’un véhi-
cule"

La séquence "Approche d’un véhicule" dont les images-ligne sont présentées dans le para-

graphe3.8.3a déjà été traité par la procédure génétique de mise en correspondance en utilisant

le codage binaire. Dans ce paragraphe, nous retraitons cette séquence par la même procédure

mais cette fois-ci avec le codage entier présenté dans le paragraphe4.2.

La figure4.10 montre le résultat de la mise en correspondance obtenu grâce au nouveau

codage. Nous constatons que ce résultat est très proche de celui obtenu précédemment avec le

codage binaire. En effet, on constate sur cette figure que les points de contour du véhicule (A)

(cf. figure 3.36) sont bien appariés (a) car ils ont des couleurs cohérentes avec le rapproche-

ment du véhicule prototype au cours du temps. Les deux bandes (b), en pointillés, qui séparent

les voies de l’autoroute et la ligne qui délimite le terre-plein central (c) sont également bien

appariées et leur détection est stable tout au long de la séquence. La couleur bleue qui leur est

attribuée indique que ces bandes et la ligne sont éloignées du stéréoscope. Les points de contour
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correspondant à l’extrémité gauche du véhicule (B) qui se rabat devant le véhicule (A) sont bien

appariés (cf. figure3.36). Ils sont visibles en bas de l’image avec une couleur bleue indiquant

l’éloignement du véhicule (B) par rapport au véhicule prototype. Nous rappelons que l’extré-

mité droite du véhicule (B) n’est pas visible car le véhicule (A) la masque à la caméra droite.

L’extrémité de la longue ombre du véhicule (B) est visible en bas, à l’extrême droite de l’image

(e). Les points de contour du véhicule (C) qui double le véhicule prototype sont bien localisés et

visibles en bas à gauche de l’image (f). Les couleurs qui leur sont attribuées sont parfaitement

cohérentes avec leur disposition spatiale.

Distance par rapport 
au stéréoscope

a

b

c

d

e
f

loinprès

FIG. 4.10 : Résultat de la mise en correspondance de la séquence stéréoscopique "Approche d’un
véhicule".

Grâce au codage entier et à la nouvelle fonction d’évaluation, le temps de traitement néces-

saire pour la mise en correspondance des images-ligne pour la séquence "Approche d’un véhi-

cule" est passé de776 secondes à90 secondes environ, c’est-à-dire0.45 secondes par couple

d’images-ligne à la place de4 secondes.

Dans le paragraphe suivant, nous allons discuter le réglage de deux paramètres génétiques

qui sont la taille de la population et le nombre de générations.

4.9 Réglage des paramètresTaillepop et Ngen

Lors du traitement de la séquence "Piéton", les valeurs des paramètresTaillepop etNgen ont

été fixés à des valeurs identiques pour les deux codages génétiques utilisés afin de rendre pos-

sible la comparaison des résultats de mise en correspondance (Taillepop = 100 etNgen = 300).
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Cependant, ces valeurs ne sont pas forcement adaptées à tous les couples d’images stéréosco-

piques que nous souhaitons traiter.

Pour expliquer le problématique de l’ajustement de ces paramètres, nous allons analyser les

courbes de la figure4.12illustrant l’évolution de la valeur de la fonction d’évaluation de quatre

couples d’images-ligne extraits de la séquence "Piéton". Les couples choisis, de rangs35, 117,

127 et129 sont de complexité croissante en termes de nombre de points de contour extraits des

images-ligne gauche (NG) et droite (ND) (cf. figures4.11(a)et4.11(b)).

ligne 035

ligne 088

ligne 117
ligne 127

ligne 147

ligne 003

(a) Séquence gauche.

ligne 003

ligne 035

ligne 088

ligne 117
ligne 127

ligne 147

(b) Séquence droite.

FIG. 4.11 : Séquence de déplacement d’un piéton.

La figure4.12(a)montre que pour le couple d’images de rang35, 10 générations environ ont

suffit pour que l’algorithme génétique converge vers une solution satisfaisante, tandis que pour

les couples de rangs117 et127, il a fallu attendre environ175 générations pour que la valeur de

la fonction d’évaluation arrête d’évoluer (cf. figures 4.12(b)et 4.12(c)). En ce qui concerne le

couple de rang129, nous constatons que300 générations ne sont peut-être pas suffisantes pour

atteindre une "bonne" solution. En effet, la courbe de la figure4.12(d)montre qu’au cours des

300 générations, la valeur de la fonction d’évaluation n’a pratiquement pas arrêté d’évoluer.
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(a) Couple de rang35 avec(NG = 8, ND =
8).
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(b) Couple de rang117 avec (NG =
17, ND = 17).
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(c) Couple de rang127 avec (NG =
24, ND = 24).
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(d) Couple de rang129 avec (NG =
33, ND = 24).

FIG. 4.12 : Évolution de la fonction d’évaluation du meilleur chromosome pour quatre couples
d’images-ligne extraits de la séquence "Piéton".

En d’autres termes, les valeurs des deux paramètres génétiques pourraient être réglées en

fonction du nombre de points de contour candidats à l’appariement. Pour des couples d’images

oùNG etND sont petits,Taillepop etNgen pourraient être petits car, pour ces images, la conver-

gence vers une bonne solution est souvent rapide, ce qui n’est pas le cas quand il s’agit d’appa-

rier des couples d’images contenant un nombre important de points de contour.

Avant de formuler les équations permettant de calculer les valeurs de ces paramètres, nous

attirons l’attention du lecteur sur un cas particulier. En effet, lorsque la différence entre le

nombre de points de contour extraits des images gauche et droite augmente, l’appariement de

ces images devient plus compliqué. De ce fait, la procédure génétique de mise en correspon-
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dance nécessite d’avantage de chromosomes et d’avantage de générations. Pour mieux illustrer

ce cas de figure, nous choisissons quatre autres couples d’images de rangs3, 88, 147 et 150

extraits de la séquence "Piéton". Pour les deux premiers couples, la différence entre le nombre

de points de contour extraits des images gauche et droite est nulle, tandis que pour les deux

autres couples, cette différence est de6 points.
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(a) Taillepop = 30 etNgen = 50.
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(b) Taillepop = 100 etNgen = 300.

FIG. 4.13 : Évolution de la fonction d’évaluation du meilleur chromosome pour le couple d’images-
ligne de rang3 avecNG = 10 etND = 10.
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(a) Taillepop = 30 etNgen = 50.
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(b) Taillepop = 100 etNgen = 300.

FIG. 4.14 : Évolution de la fonction d’évaluation du meilleur chromosome pour le couple d’images-
ligne de rang88 avecNG = 10 etND = 10.

En comparant l’évolution de la valeur de la fonction d’évaluation du meilleur chromosome

dans le cas oùTaillepop = 30 et Ngen = 50 et dans le cas oùTaillepop = 100 et Ngen =

300, nous constatons que pour les deux premiers couples, la meilleure valeur de la fonction
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d’évaluation atteinte est la même dans les deux cas et ceci malgré la diminution de la taille

des populations et du nombre des générations (cf. figures 4.13 et 4.14). Par contre, pour les

deux autres couples d’images, nous constatons que dans le cas où la taille des populations et

le nombre des générations sont réduits, l’algorithme n’a pas pu converger vers une "bonne"

solution comme celle trouvée dans le cas oùTaillepop = 100 et Ngen = 300, et ceci malgré

queNG et ND sont très proches, voir plus petits que pour les deux premiers couples d’images

(cf. figures 4.15et4.16).
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(a) Taillepop = 30 etNgen = 50.
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(b) Taillepop = 100 etNgen = 300.

FIG. 4.15 : Évolution de la fonction d’évaluation du meilleur chromosome pour le couple d’images-
ligne de rang147 avecNG = 5 etND = 11.
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(a) Taillepop = 30 etNgen = 50.
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(b) Taillepop = 100 etNgen = 300.

FIG. 4.16 : Évolution de la fonction d’évaluation du meilleur chromosome pour le couple d’images-
ligne de rang150 avecNG = 5 etND = 11.

En tenant compte des éléments présentés ci-dessus, les deux formules empiriques que nous
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proposons pour régler la taille des populations et le nombre des générations sont les suivantes :

Taillepop = A× (NG + ND) + B × |NG −ND| (4.3)

Ngen = C × Taillepop (4.4)

où A, B et C sont des constantes positives. Après de nombreux tests effectués différents couples

d’images stéréoscopiques, ces constantes ont été fixées comme suit :

• A=5 ;

• B=2 ;

• C=1.

En ce qui concerne les paramètresPcrois, Pmut etSelectiondet, les valeurs retenues sont :

• Pcrois = 0.6 ;

• Pmut = 1/taille du chromosome ;

• Selectiondet = 0.10.

Les résultats de l’application de ce réglage pour l’appariement des primitives extraites des

séquences stéréoscopiques "Piéton" et "Approche d’un véhicule" sont présentés dans le chapitre

suivant car ils sont comparés avec les résultats obtenus par une autre approche (cf. paragraphes

5.7.1et5.7.2).

Dans les paragraphes suivants, nous décrivons d’autres d’images stéréoscopiques réelles et

de synthèse et nous présentons les résultats d’extraction des points de contour ainsi que les

résultats d’appariement de ces primitives.

4.10 Autres résultats expérimentaux

La procédure de mise en correspondance utilisée pour traiter les images-ligne épipolaires

des séquences "Piéton" et "Approche d’un véhicule" est appliquée pour apparier de nouveaux

couples d’images stéréoscopiques générées en respectant la configuration particulière permet-

tant d’éviter le calcul préalable des équations des droites épipolaires (cf. figure2.2). Les deux

premiers sont deux couples d’images stéréoscopiques de synthèses appelées successivement

"Voie" et "Couloir". Ces couples d’images sont générés par unprogramme de lancer de rayons4.

4Ray tracing program.

http://bibliotheques.univ-lille1.fr/grisemine


Chapitre 4. Nouveau codage génétique pour l’appariement d’images stéréoscopiques 113

Le troisième couple, est le couple d’images "Village", qui est constitué d’images prises

avec une seule caméra qui peut être déplacée grâce à une plate-forme motorisée. Ensuite, la

même procédure est utilisée pour mettre en correspondance des primitives extraites d’un couple

d’images stéréoscopiques réelles appelé "Rails". Ces couples d’images stéréoscopiques sont de

complexité croissante en termes de nombre de points d’intérêt candidats à l’appariement. Elles

ont été sélectionnées afin de montrer la capacité de notre procédure génétique à fournir des

résultats de mise en correspondance satisfaisants.

4.10.1 Traitement du couple d’images "Voie"

4.10.1.1 Description et extraction des points de contour

Le couple d’images de la figure4.17simule une voie de métro ou une route et des obstacles

qu’un conducteur humain ou un véhicule automatisé peut rencontrer devant lui sur son trajet.

Ce couple d’images de synthèse "Voie" représente des objets parallélépipèdiques placés sur une

voie et de part et d’autre de celle-ci, à des distances différentes par rapport à un stéréoscope

fictif.

(a) Image gauche. (b) Image droite.

FIG. 4.17 : Couple d’images "Voie".

La figure4.18illustre les résultats du traitement obtenus sur ce couple d’images stéréosco-

piques. Pour obtenir une bonne lisibilité, les points de contour extraits sont représentés par des

points noirs quelque soit la valeur de l’amplitude de leur dérivée.

Le module d’extraction de primitives a permis une bonne détection des points de contour

associés aussi bien aux différents objets présents dans la scène qu’à la voie située au milieu.
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(a) Points de contour extraits de l’image
gauche.

(b) Points de contour extraits de
l’image droite.

FIG. 4.18 : Extraction de contours du couple d’images "Voie".

L’absence des contours horizontaux sur la figure4.18 est due au fait que la procédure d’ex-

traction de contours traite les images matricielles ligne par ligne grâce au filtre de Deriche. En

d’autres termes, pour chacune des lignes qui composent une image matricielle, la procédure

de détection ne conserve que les points ayant une variation significative de niveau de gris par

rapport à leurs voisins situés uniquement sur cette ligne. Ainsi, l’empilement du résultat de

l’extraction de contour de chacune de ces lignes ne fait apparaître que les contours verticaux et

obliques.

4.10.1.2 Résultat de la mise en correspondance

Le couple d’images "Voie" présenté dans le paragraphe précédent, est traité par la procédure

génétique décrite au paragraphe3.7. Pour soucis de clarté dans la représentation du résultat de

la reconstruction3D, la distance par rapport au stéréoscope est représentée en couleur. Celle-ci

varie du rouge, qui correspond à la distance la plus petite par rapport au stéréoscope, au bleu

qui correspond à la distance la plus grande.

La figure4.19montre que les points de contour correspondants aux différents objets parallé-

lépipèdiques ainsi qu’à la voie sont bien appariés et ceci dans toute la scène. On peut remarquer

aussi que le nombre de mauvais appariements ainsi que le nombre d’appariements manqués est

très limité.

Ce couple, composé de600 d’images-ligne stéréoscopiques, est traité en50 secondes, c’est-

à-dire que le temps de traitement d’un couple d’images-ligne est de l’ordre de0.08 seconde.
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FIG. 4.19 : Résultat de la mise en correspondance du couple d’images "Voie".

4.10.2 Traitement du couple d’images "Couloir"

4.10.2.1 Description et extraction des points de contour

Le couple d’images stéréoscopiques "Couloir" provient du site internet5 du groupeCom-

puter Visiondu départementComputer Sciencede l’université de Bonn en Allemagne (cf. fi-

gure 4.20). Ces images représentent un couloir, trois objets placés par terre à des distances

différentes : une sphère située au milieu et tout près du stéréoscope, un cône placé un peu plus

loin que la sphère et à gauche de celle-ci et, tout au bout du couloir, un disque. En dehors de ces

objets, on note la présence de quelques tableaux accrochés aux murs.

Les figures4.20et 4.21présentent les images originales gauche et droite ainsi que les ré-

sultats de l’extraction des points de contour obtenus sur ce couple d’images stéréoscopiques

"Couloir". Sur cette figure on identifie bien les différents objets présents dans le couloir à sa-

voir la sphère, le cône et le disque. Le module a pu également extraire les points de contour

représentant les murs ainsi que les tableaux.

Nous rappelons que l’absence des contours horizontaux sur la figure4.21est due à la nature

monodimensionnelle du filtre de Deriche appliqué sur chacune des lignes composant l’image

matricielle indépendamment des autres.

5http ://www-dbv.cs.uni-bonn.de/stereo_data
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(a) Image gauche. (b) Image droite.

FIG. 4.20 : Couple d’images "Couloir".

(a) Points de contour extraits de l’image
gauche.

(b) Points de contour extraits de
l’image droite.

FIG. 4.21 : Extraction de contours du couple d’images "Couloir".

4.10.2.2 Résultat de la mise en correspondance

La figure4.22montre la scène reconstruite après avoir appliqué la procédure génétique de

mise en correspondance. Comme dans l’image de la reconstruction3D du couple d’images

"Voie", la distance par rapport au stéréoscope pour chaque couple de points de contour appariés

est représentée en couleur. Celle-ci varie du rouge, qui correspond à la distance la plus petite

par rapport au stéréoscope, au bleu qui correspond à la distance la plus grande.

Sur cette figure, on constate que les points de contour des dalles du couloir sont bien appariés

sur l’ensemble des images lignes qui les représentent. En effet, les couleurs correspondant à la

distance des pavés varient du rouge au vert foncé, ce qui prouve que leur distance s’accroît
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FIG. 4.22 : Résultat de la mise en correspondance du couple d’images "Couloir"

progressivement par rapport au stéréoscope. Les points de contour correspondant à la sphère

sont aussi bien appariés. En effet, l’image de la reconstruction montre qu’elle est située tout

au début du couloir avec une couleur rouge indiquant sa proximité du stéréoscope. On aperçoit

aussi le cône situé à gauche de la sphère avec une couleur verte traduisant le fait qu’il est un peu

plus loin que la sphère par rapport au stéréoscope. Le disque situé tout au fond du couloir est

aussi bien positionné avec une couleur vert foncé indiquant son éloignement. Outre les objets

présents sur le dallage du couloir, la procédure développée a permis d’apparier les points de

contour correspondant aussi bien aux murs qu’aux tableaux fixés sur ces derniers. Sur cette

figure, on note aussi la présence de quelques mauvais appariements, mais leur nombre est très

limité.

Le temps du traitement du couple "Couloir", composé de256 d’images-ligne stéréosco-

piques, est de l’ordre de80 secondes, c’est-à-dire0.3 seconde environ par couple d’images-

ligne.

4.10.3 Traitement du couple d’images "Village"

4.10.3.1 Description et extraction des points de contour

Le couple d’images stéréoscopiques "Village" a été téléchargé à partir du site internet du

laboratoireCIL (Calibrated Imaging Laboratory) de l’universitéCarnegie Mellon, Pittsburgh,

USA. Ces images sont prises avec une seule caméra qui peut être déplacée grâce à une plate-

forme motorisée pour obtenir différentes prises de vues. Le lecteur intéressé pourra trouver sur
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le site du laboratoire6 plus de détails sur la méthode de calibration, le mouvement de la caméra

ainsi que d’autres informations.

Comme pour les autres images de synthèse, les images gauche et droite du couple "Vil-

lage" sont choisies de sorte que les points images en correspondance diffèrent seulement par

leurs coordonnées horizontales, comme s’il s’agissait de caméras placées dans la configuration

particulière adoptée dans le cadre de ce travail (cf. figure2.2).

AB

C

D

E

F

G

H

(a) Image gauche. (b) Image droite.

FIG. 4.23 : Couple d’images "Village".

AB

C

D

H
GE

F

(a) Points de contour extraits de l’image gauche.(b) Points de contour extraits de l’image droite.

FIG. 4.24 : Extraction de contours du couple d’images "Village".

Les images de la figure4.23 représentent une scène composée en premier plan de deux

maisons (A,B) à gauche de l’image et de quelques arbres (C). Derrière la maison (B), on aperçoit

une tour (H), et à sa droite, un château constitué d’un rempart (D), d’une maison (E) et, en arrière

plan de la scène, d’un bâtiment (F). Á côté du château et à sa droite on trouve une autre tour (G).

Sur les images, la grille composée de points noirs est utilisée pour le calibrage de la caméra. De

6http ://www-2.cs.cmu.edu/afs/cs/project/cil/ftp/html/cil-ster.html
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plus, on aperçoit des zones sombres au quatre coins des images. Celles-ci sont dues au fait que

l’objectif de la caméra focalise la lumière dans une régions circulaire de diamètre inférieur à la

surface du capteur CCD de la caméra.

La figure 4.24 montre les résultats de l’extraction des points de contour obtenus sur ce

couple d’images stéréoscopiques "Village". Sur cette figure on identifie bien les différents in-

frastructures décrites plus haut.

4.10.3.2 Résultat de la mise en correspondance

La figure4.25montre la reconstruction obtenue grâce à la procédure développée. Afin de

permettre une bonne interprétation de l’image de la reconstruction3D, la distance d’un point

de la scène par rapport au stéréoscope est représentée en couleur. Celle-ci varie pour ce couple,

du rouge, qui correspond à la distance la plus petite par rapport au stéréoscope, au blanc qui

correspond à la distance la plus grande. En effet, pour un souci de clarté, nous souhaitons que

les points de contour correspondants à la grille de calibrage et aux zones d’ombres et, qui sont

situés au-delà du bâtiment (F), aient une couleur blanche.

Distance par rapport 
au stéréoscope

A
B

F

GE

D

C

H

loin

près

FIG. 4.25 : Résultat de la mise en correspondance du couple d’images "Village"

Le résultat de la reconstruction3D montre que les points de contour correspondants aux

maisons (A) et (B) ainsi qu’aux arbres (C) qui sont situés en premier plan de la scène, sont

bien appariés. En effet, les maisons (A) et (B) ainsi que les arbres (C) situés à gauche de la

scène ont des couleurs rouge qui sont cohérentes avec leur disposition spatiale car ils sont les

plus proches du stéréoscope. En dehors des deux maisons et des arbres, la procédure génétique

de mise en correspondance a bien réussi à apparier les points de contour correspondant aux
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différentes infrastructures (maison E, tours H et G, rempart D et le bâtiment F) qui font partie du

paysage. En effet, les différentes infrastructures ont des couleurs parfaitement cohérentes avec

leur disposition spatiale. Sur la figure4.25, on aperçoit également les points correspondant à la

mire qui se trouve tout au fond de la scène. Ces points sont de couleur blanche, ce qui prouve

leur éloignement du stéréoscope. Malgré le grand nombre de points de contour candidats à

l’appariement extraits de ce couple d’images, la présence de mauvais appariements reste limités.

Le temps du traitement du couple "Village", composé de384 d’images-ligne stéréosco-

piques, est de l’ordre de1600 secondes, c’est-à-dire4 secondes environ par couple d’images-

ligne.

Dans le paragraphe suivant, nous traitons un couple d’images stéréoscopiques réelles ac-

quises avec un stéréoscope matriciel installé sur une rame du métro VAL de Lille dans le cadre

du projet STATUE. Ce couple d’images est appelé "Rails". Comme les autres images stéréosco-

piques, celles-ci sont traitées par le même module d’extraction de primitives. Ensuite les deux

listes de points de contour issues de cette étape sont mises en correspondance par l’algorithme

génétique décrit précédemment.

4.10.4 Traitement du couple d’images "Rails"

4.10.4.1 Description et extractions des points de contour

Les images stéréoscopiques traitées dans ce paragraphe ont été acquises sur le site d’essais

du VAL 7 grâce à un capteur stéréoscopique (cf. figure 4.26) installé sur une rame du métro

(cf. figure 4.27). Ces images montrent une voie et différents objets faisant office d’obstacles

(pigeons, ballon, parpaings, etc.) en présence d’une rame en approche. D’autres structures ap-

paraissent également sur les images telles que le figurant, le feu rouge, les capteur de passages,

etc.

Les figures4.28(a)et 4.28(b)montrent que l’extraction des contours permet de bien identi-

fier les rails du métro ainsi que les différents objets présents sur le site.

4.10.4.2 Résultat de la mise en correspondance

La figure4.29montre le résultat de la mise en correspondance obtenu grâce à la procédure

génétique développée. Comme auparavant, pour permettre une bonne interprétation du résultat

de la mise en correspondance de ce couple d’images, la distance d’un point de la scène réelle

7Véhicule Automatique Léger
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FIG. 4.26 : Stéréoscope dans la rame.

(a) Image gauche. (b) Image droite.

FIG. 4.27 : Couple d’images "Rails".

(a) Points de contour extraits de l’image gauche.(b) Points de contour extraits de l’image droite.

FIG. 4.28 : Extraction de contours du couple d’images "Rails".
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par rapport au stéréoscope est représentée en couleur. Celle-ci varie du rouge, qui correspond à

la distance la plus petite par rapport au stéréoscope, au bleu qui correspond à la distance la plus

grande.

pigeons

parpaings

ballon

mauvais
appariements

capteurs

Distance par rapport 
au stéréoscope

loinprès

FIG. 4.29 : Résultat de la mise en correspondance du couple d’images "Rails".

Le résultat de la mise en correspondance montre que les points de contour correspondant

aux rails du métro sont bien appariés et ceci sur l’ensemble des images-ligne où ils apparaissent.

En effet, la couleur à ces points varie progressivement du rouge au blanc tout en passant par le

vert et le bleu ce qui montre bien la continuité des rails dans la scène observée. Les points de

contour correspondant aux différents objets déposés sur la voie sont aussi bien appariés. Sur

l’image de la reconstruction, on identifie facilement les pigeons, les parpaings et le ballon. Les

couleurs qui leurs sont attribuées indiquent qu’ils sont situés près du stéréoscope (les pigeons

sont les plus proches du stéréoscope puis viennent les parpaings et ensuite le ballon). En dehors

des rails du métro et des objets déposés sur la voie, la procédure génétique a globalement bien

apparié les points de contour correspondant aux différentes structures présentes dans la scène

réelle, tels que les capteurs de détection de passage, le figurant, le feu rouge, etc... On remarque
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cependant la présence de mauvais appariements que l’algorithme n’a pas pu éviter. Ces mauvais

appariements concernent globalement les points de contour appartenant aux structures éloignées

du stéréoscope et qui sont situées très près les unes des autres. Nous pensons qu’une étude plus

approfondie permettrait de mieux régler les différents paramètres intervenant dans la procédure

génétique développée.

Le temps du traitement du couple "Rails", composé de425 d’images-ligne stéréoscopiques,

est de l’ordre de4400 secondes, c’est-à-dire10 secondes environ par couple d’images-ligne.

4.11 Conclusion

Dans ce chapitre, nous avons proposé un nouveau codage génétique du problème de la mise

en correspondance des points de contour extraites d’images stéréoscopiques. Les nouveaux

chromosomes créés grâce à ce codage sont composés de gènes prenant des valeurs entières

plutôt que binaires. Ceci a permis, d’une part, de réduire la taille des chromosomes et, d’autre

part, d’explorer plus efficacement l’espace de recherche de solutions grâce à l’élimination des

gènes représentant des appariements ambigus. Ainsi, la probabilité de converger vers une solu-

tion acceptable est devenue plus grande.

En dehors de ces deux avantages, le nouveau codage a permis de réduire d’un facteur1.5 le

temps de traitement de la séquence "Piéton". Cependant, ce temps reste assez important quand

l’évaluation de l’adaptation des chromosomes entiers s’effectue à partir des chromosomes bi-

naires correspondants. Il nous a alors paru judicieux de mettre à jour la fonction d’évaluation

pour qu’elle permette de mesurer directement l’adaptation des chromosomes entiers sans pas-

ser par les chromosomes binaires correspondants. La nouvelle fonction d’évaluation a permis

de réduire le temps de traitement d’un facteur de10. En d’autres termes, le codage entier et

la nouvelle fonction d’évaluation ont permis, d’une part, d’explorer plus efficacement l’espace

de solutions et, d’autre part, de réduire le temps de traitement d’un facteur de15 environ par

rapport au premier codage présenté dans le chapitre précédent.

Ensuite, le codage entier et la nouvelle fonction d’évaluation ont été utilisés pour mettre en

correspondance différents couples d’images stéréoscopiques de synthèse et réelles. Ces images

sont créées à partir d’un stéréoscope placé dans la configuration particulière permettant de

confondre les droites épipolaires avec les lignes des capteurs. Grâce à cette configuration parti-

culière, nous avons pu mettre en correspondance ces images sans faire appel à des procédures
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supplémentaires. Les résultats de la mise en correspondance obtenus lors des essais effectués

sur les couples d’images de synthèse et sur le couple d’images réelles sont satisfaisants mais

le temps de traitement nécessaire pour l’appariement de certains couples d’images-ligne sté-

réoscopiques reste trop important, notamment pour des applications nécessitant de réponses en

temps réel tel que la détection d’obstacles. En effet, lorsque les images-ligne stéréoscopiques

contenant un nombre important de points de contour candidats à l’appariement, la taille des

chromosomes entiers augmente et la convergence vers une solution acceptable nécessite l’aug-

mentation de la taille des populations et du nombre de générations. De ce fait, notre approche

globale de mise en correspondance nécessite un temps de calcul afin d’apparier ces images-

ligne avant de fournir de résultats satisfaisants, et ceci malgré le gain du temps réalisé grâce au

codage entier.

Dans le chapitre suivant, nous décrivons une nouvelle méthode de mise en correspondance

d’images-ligne stéréoscopiques combinant deux approches différentes. La première est l’ap-

proche génétique développée précédemment et la deuxième est une approche hiérarchique per-

mettant d’effectuer une recherche des appariements à différents niveaux. L’objectif de cette

nouvelle méthode est de réduire la taille des chromosomes entiers afin de diminuer encore plus

le coût des calculs nécessaires à leur évaluation.
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Chapitre 5

Stratégie de recherche hiérarchique pour
la mise en correspondance stéréoscopique

5.1 Introduction

Nous avons montré dans le chapitre précédent que le codage entier est plus efficace que le

codage binaire dans le sens où le premier permet à un algorithme génétique de mieux explo-

rer l’espace des solutions. En effet, avec l’utilisation du codage entier, l’algorithme génétique

fournit des solutions meilleures tant au niveau qualité qu’au niveau coût des calculs en termes

de nombre de générations et de taille de la population. Par ailleurs, le codage entier fournit

des chromosomes de taille moins importante, ce qui permet, grâce à une fonction d’évaluation

spécifique, de réduire le coût des calculs nécessaires à leur évaluation. Malgré ces améliora-

tions considérables du coût des calculs de notre algorithme génétique, notre procédure de mise

en correspondance reste toujours incompatible avec une application temps réel telle que la dé-

tection d’obstacles à l’avant d’un véhicule routier. Cette limitation est due principalement à la

combinatoire élevée du problème de mise en correspondance. Afin d’envisager une exploitation

effective de notre procédure de mise en correspondance pour la détection d’obstacles, nous pro-

posons dans ce chapitre une méthode hiérarchique permettant de décomposer le problème en

plusieurs sous problèmes ayant des combinatoires moins élevées. L’idée principale de cette mé-

thode est d’effectuer une recherche des appariements par niveau. Pour un niveau de recherche

donné, les points de contour les plus significatifs sont d’abord appariés pour obtenir des couples

de référence. Ces derniers vont ensuite servir de base pour mettre en correspondance les points

de contour moins significatifs.
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5.2 Réduire la combinatoire du problème

Le coût des calculs dans un algorithme génétique dépend généralement de trois paramètres :

la taille de la population, le nombre de générations et la taille des chromosomes. Les deux pre-

miers paramètres influent sur la qualité de la solution issue du processus d’évolution induit par

l’algorithme génétique. En effet, plus ces deux paramètres prennent des valeurs élevées plus la

probabilité d’arriver à une bonne solution augmente, mais avec une augmentation considérable

du coût des calculs. Ainsi, agir directement sur ces deux paramètres pour réduire le coût des cal-

culs pourrait conduire à des solutions moins bonnes, ce qui est parfois acceptable dans certains

problèmes, mais pas dans le cas où il s’agit de mettre en correspondance des images stéréosco-

piques pour détecter des obstacles à l’avant d’un véhicule routier. Le troisième paramètre est

lié à la fois au codage et à la combinatoire du problème. Nous avons vu au chapitre précédent

que la taille des chromosomes issus du codage entier est moins importante que la taille des

chromosomes fournis par le codage binaire. Quand à la relation entre la taille des chromosomes

et la combinatoire du problème, il est évident que plus la combinatoire du problème est élevée

plus la taille des chromosomes est importante. L’expérience montre que la taille de la popula-

tion et le nombre de générations sont liés à la taille des chromosomes. En effet, lorsque la taille

des chromosomes est moins importante, des valeurs moins élevées de la taille de la population

et du nombre de générations suffisent pour que l’algorithme génétique aboutisse à de bonnes

solutions. Ainsi, en réduisant la combinatoire du problème, donc la taille des chromosomes,

le coût des calculs en termes de nombre de générations et de taille de la population sera ré-

duit. Cependant, cette réduction de la combinatoire nécessite une décomposition du problème

en sous-problèmes moins complexes. Cette décomposition doit être effectuée avec précaution

pour ne pas trop perdre, lors de la résolution des sous-problèmes, l’apport des contraintes glo-

bales qui sont à la base de la méthode de mise en correspondance des images. Afin de réduire

la combinatoire du problème de mise en correspondance, nous proposons une méthode de dé-

composition basée sur une stratégie de recherche hiérarchique. L’idée est de constituer, dans

un premier temps, des couples de référence à partir de la mise en correspondance d’un certain

nombre de points de contour sélectionnés selon un critère dans les deux images. Ces couples de

références servent ensuite de base pour mettre en correspondance les autres points de contours.

La suite de ce chapitre est consacrée à la description détaillée de notre méthode hiérarchique de

mise en correspondance.
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5.3 Analyse du problème

Pour analyser le problème et expliquer notre méthode de recherche hiérarchique, nous fai-

sons appel à la notion de schéma de mise en correspondance que nous avons décrite dans le

§ 3.3. Considérons le schéma de mise en correspondance de la figure5.1. L’analyse de cet

exemple conduit à la constatation suivante. Pour réduire la complexité du problème, au lieu de

mettre en correspondance d’un seul coup tous les points de contour des deux images, il est plus

simple de commencer par mettre en correspondance les points de contour les plus significatifs

dans les deux images afin d’obtenir des couples de référence à partir desquels les autres points

de contour seront ensuite mis en correspondance. Les couples de référence vont permettre alors

de générer de nouveaux schémas de mise en correspondance, de tailles inférieures, auxquelles

on appliquera le même principe. De cette manière, on décompose le problème de mise en cor-

respondance en plusieurs sous-problèmes ayant des combinatoires moins élevées.
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FIG. 5.1 : Schéma de mise en correspondance du problème initial.

L’idée qui ressort de l’analyse de cet exemple est de mettre en correspondance les points de

contour hiérarchiquement grâce à l’utilisation de couples de référence. L’obtention de ces points

de référence nécessite la recherche, dans chaque image, de points de contour plus significatifs

que les autres. Or, la notion de points de contour significatifs sous-entend les classements, dans

chaque image, des points de contour en fonction d’un critère de telle sorte que ces classements

soient compatibles entre eux, c’est-à-dire que les points de contour homologues soient classés
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dans le même ordre. Cette compatibilité est très importante car, sans elle, l’idée de la recherche

hiérarchique devient inutilisable du fait que les risques d’erreurs d’appariement vont augmenter.

En effet, avec un mauvais critère de sélection, on peut se trouver dans des situations où un point

de contour est sélectionné dans une image alors que son correspondant dans l’autre image ne

l’est pas. Dans ce cas, lors de la mise en correspondance des points sélectionnés, des faux appa-

riements vont se produire mais également vont se propager puisque la mise en correspondances

des autres points de contour en dépend.

5.4 Principe de base de la méthode hiérarchique

Pour expliquer notre méthode hiérarchique de mise en correspondance, nous utilisons la

notion de niveau de recherche. Pour un niveau de recherche donné, on sélectionne dans chaque

image un certain nombre de points de contours. La figure5.2montre le schéma de mise en cor-

respondance correspondant au niveau1 de recherche où4 points de contour ont été sélectionnés

dans chaque image. Le premier sous-problème issu de la décomposition consiste alors à mettre

en correspondance ces points de contours sélectionnés. On constate que la combinatoire du pre-

mier sous-problème est moins importante. Nous appliquons ensuite notre algorithme génétique

de mise en correspondance pour apparier les points de contours sélectionnés.

Image-ligne épipolaire droite

Im
ag

e-
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e

FIG. 5.2 : Niveau1 de recherche.

A l’issue de la procédure de mise en correspondance, nous obtenons une liste de couples
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de points de contour appariés. Cette liste sert de base pour mettre en correspondance les autres

points de contour au niveau suivant. La figure5.3montre le niveau2 de recherche. Deux couples

successifs servent à définir un nouveau schéma de mise en correspondance. Les nouveaux sché-

mas situés aux extrémités du schéma initial sont aussi considérés au niveau2 de recherche.

Dans notre exemple, nous pouvons voir5 nouveaux schémas de mise en correspondance défi-

nies à partir des4 couples de référence. Comme au premier niveau de recherche, les schémas du

second niveau de recherche représentent des sous-problèmes de mise en correspondance avec

des complexités moins importantes.

Image-ligne épipolaire droite
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FIG. 5.3 : Niveau2 de recherche.

Au niveau2 de recherche, on applique le même procédé en considérant chacun des nouveaux

schémas de mise en correspondance. Pour chaque schéma, on sélectionne, parmi les points de

contour qui lui sont associés, les points de contour les plus significatifs. Dans le cas de la figure

5.3, un seul schéma de mise en correspondance sera traitée au niveau de2 de recherche. On

applique alors l’algorithme génétique de mise en correspondance pour apparier les points de

contour sélectionnés. Les couples appariés obtenus servent ensuite de base pour définir de nou-

veaux schémas représentant des sous-problèmes de mise en correspondance de combinatoires

encore moins importantes. Cette procédure de recherche hiérarchique est implantée de façon

récursive.
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5.5 Description de la méthode hiérarchique

Avant de se lancer dans la description de la méthode hiérarchique, nous commençons par

donner quelques définitions et notations utiles à sa mise en œuvre.

5.5.1 Définitions

Un schéma de mise en correspondance est construit à partir d’une liste de points de contour

de l’image-ligne gauche et une liste de points de contour de l’image-ligne droite. Une liste de

points de contour d’une image est constituée de l’ensemble des points de contour de l’image-

ligne qui sont situés entre deux points de l’image. Ainsi, un schéma de mise en correspondance

est obtenu à partir de deux couples de points. Chaque couple, que nous appelons couple de

référence, est constitué d’un point de l’image-ligne gauche et d’un point de l’image-ligne droite.

Pour pouvoir commencer le traitement, on définit le schéma de mise en correspondance au

niveau1 de recherche grâce aux deux couples de référence(0, 0) et (NP − 1, NP − 1) où

NP est le nombre de pixels dans chaque image-ligne. Ces deux couples de référence seront

également utiles pour le traitement des nouveaux schémas de mise en correspondance situés

aux extrémités du schéma initial. Par la suite, seuls les couples appariés à un certain niveau

peuvent servir comme couples de référence pour créer un schéma de mise en correspondance

au niveau supérieur. NotonsCRq′
n (q) = (gq′

n (q), dq′
n (q)) le qème couple de référence obtenu à

partir du schéma de rangq′ au niveaun où gq′
n (q) etdq′

n (q) sont respectivement deux points des

images gauche et droite. Ce couple servira donc à la création de nouveaux schémas de mise en

correspondance au niveaun + 1.

Soit

M q′

n (q) =
[
CRq′

n−1(q − 1), CRq′

n−1(q)
]

le schéma de mise en correspondance de rangq au niveaun de recherche. Il est défini par les

deux couples de référence successifs

CRq′

n−1(q − 1) = (gq′

n−1(q − 1), dq′

n−1(q − 1))

et

CRq′

n−1(q) = (gq′

n−1(q), d
q′

n−1(q))

obtenus à partir du schéma de rangq′ au niveaun − 1. Par conséquent,M q′
n (q) représente le
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schéma de mise en correspondance de rangq au niveaun, obtenu à partir du schéma de rangq′

au niveaun− 1.

SoientGq′
n (q) et Dq′

n (q) les listes de points de contour gauches et droits permettant de

construire le schémaM q′
n (q). La listeGq′

n (q) est constituée de l’ensemble des points de contour

de l’image-ligne gauche situés entre les pointsgq′

n−1(q− 1) etgq′

n−1(q). De même, la listeDq′
n (q)

est constituée de l’ensemble des points de contour situés entre les pointsdq′

n−1(q−1) etdq′

n−1(q).

Le traitement du schémaM q′
n (q) consiste, dans un premier temps, à sélectionner, à partir des

listesGq′
n (q) etDq′

n (q), les points de contour les plus significatifs. NotonsGSq′
n (q) etDSq′

n (q) les

listes des points de contour sélectionnés à partir des listesGq′
n (q) etDq′

n (q), respectivement. Les

listesGSq′
n (q) et DSq′

n (q) sont ensuite mises en correspondance pour constituer de nouveaux

couples de référence à partir desquels de nouveaux schémas seront générés au niveaun + 1.

NotonsCRq
n = {CRq

n(k), k = 0, · · · , Kq
n} la liste desKq

n + 1 couples de références obtenus

à l’issue du traitement du schémaM q′
n (q). En plus des couples de points de contour appariés

fournis par la procédure de mise en correspondance des listesGSq′
n (q) et DSq′

n (q), cette liste

contient également les couples de référenceCRq′

n−1(q − 1) etCRq′

n−1(q − 1) qui ont été utilisés

pour définir le schémaM q′
n (q). Ces deux couples sont nécessaires à la création des nouveaux

schémas de mise en correspondance au niveaun + 1, notamment le premier et le dernier sché-

mas. Précisons que les couples de référence de la listeCRq
n(q) sont classés selon l’ordre des

points de contour dans les images-ligne. Ainsi, le premier coupleCRq
n(0) (resp. dernier couple

CRq
n(Kq

n)) de la listeCRq
n(q) n’est autre que le coupleCRq′

n−1(q − 1) (resp.CRq′

n−1(q)).

A partir de la listeCRq
n des couples de référence, on génère alors au niveaun + 1 lesKq

n

schémas de mise en correspondance obtenus à partir du schéma de rangq au niveaun.

NotonsM q
n+1 =

{
M q

n+1(k), k = 0, · · · , Kq
n

}
la liste de ces schémas où

M q
n+1(k) = [CRq

n(k − 1), CRq
n(k)]

est le schéma de mise en correspondance de rangk au niveaun+1, obtenu à partir des(k−1)ème

etkème couples de référence issus du traitement du schéma de rangq au niveaun.

5.5.2 Algorithme génétique de mise en correspondance et méthode hié-
rarchique

L’algorithme génétique de mise en correspondance que nous avons présenté dans le cha-

pitre 3 s’applique sur l’ensemble des points de contour extraits des images gauche et droite.
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Un seul schéma est utilisé pour représenter la mise en correspondance des deux images-ligne

épipolaires. Il est construit à partir de l’ensemble des points de contour des images-ligne épipo-

laires gauche et droite. En tenant compte des définitions données ci-dessus, ce schéma peut être

obtenu à partir des deux couples de référenceCR1
0(0) = (0, 0) etCR1

0(1) = (Np − 1, Np − 1).

Il est alors noté parM1
1 (1) = [CR1

0(0), CR1
0(1)]. Par conséquent, la notationM1

1 (1) représente

le schéma de mise en correspondance de rang1 au niveau1, obtenu à partir du schéma fictif de

rang1 au niveau0.

Ainsi, l’algorithme génétique de mise en correspondance peut être vu comme un algorithme

hiérarchique particulier avec un seul niveau de recherche où tous les points de contour sont

pris en compte. Celui-ci pourra donc être paramétré afin de considérer tout schéma de mise en

correspondance définie par deux couples de référence.

5.6 Implantation récursive de la méthode hiérarchique

5.6.1 Principe de base

La méthode hiérarchique est implantée selon un algorithme récursif afin de traiter tous les

schémas de mise en correspondance, quelque soit leur nombre. Pour expliquer cette procédure

récursive, nous faisons appel à la notion d’arbre. Un arbre est un graphe constitué d’un ensemble

de nœuds dont certaines paires sont connectées par des arcs orientés d’un élément d’une paire

vers l’autre. Si un arc est orienté d’un nœuda vers un nœudb, on dit que le nœuda est le père

du nœudb et que le nœudb est le fils du nœuda. Le nœud ne possédant pas de père constitue

la racine de l’arbre. Un nœud n’ayant pas de fils constitue une feuille de l’arbre. Dans notre

problème, les nœuds de l’arbre sont les schémas de mise en correspondance. Le schéma de

mise en correspondance du niveau1 de recherche constitue la racine de l’arbre. A partir d’un

nœud du niveaun, c’est-à-dire un schéma du niveaun, l’application du module d’appariement

élémentaire hiérarchique (cf. § 5.6.4.4) génére des nœuds fils au niveaun + 1.

Un exemple d’arbre expliquant le fonctionnement de l’algorithme récursif est représenté sur

la figure5.4. Dans cet exemple, le nœudM1
1 (1) = [CR1

0(0), CR1
0(1)] du niveau1 de recherche

est défini à partir des deux couples de référenceCR1
0(0) = (0, 0) et

CR1
0(1) = (Np−1, Np−1). L’application du module d’appariement élémentaire hiérarchique au

nœudM1
1 (1) a permis d’apparier4 couples de points de contour. Ainsi, les couples de référence

CR1
1(0) = CR1

0(0), CR1
1(1), CR1

1(2), CR1
1(3), CR1

1(4), CR1
1(5) = CR1

0(1) permettent de
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créer les nouveaux nœudsM1
2 (1) = [CR1

1(0), CR1
1(1)], M1

2 (2) = [CR1
1(1), CR1

1(2)], M1
2 (3) =

[CR1
1(2), CR1

1(3)], M1
2 (4) = [CR1

1(3), CR1
1(4)], M1

2 (5) = [CR1
1(4), CR1

1(5)].

CR0(1)
1

CR1(4)
1

CR1(3)
1

CR1(2)
1

CR1(1)
1

CR0(0)
1

M1(1)
1

CR1 = {CR1(0) = CR0(0), CR1(1), CR1(2), CR1(3), CR1(4), CR1(5) = CR0(1)}1 1 1 1 1 1 1 1 1

CR1(4)
1

CR0(1)
1

CR1(4)
1

CR1(3)
1

CR1(3)
1

CR1(2)
1

CR1(2)
1

CR1(1)
1

CR1(1)
1

CR0(0)
1

M2(1)
1

M2(2)
1

M2(3)
1

M2(4)
1

M2(5)
1

CR2 = {CR2(0) = CR1(2), CR2(1), CR2(2), CR2(3), CR2(4), CR2(5) = CR1(3)}3 3 1 3 3 3 3 3 1

M3(1)3
M3(2)

3
M3(3)

3 M3(4)
3

M3(5)
3

CR2(1)
3

CR2(2)
3 CR2(3)

3
CR2(4)

3
CR2(5)

3

CR2(2)
3

CR2(1)
3

CR2(0)
3

CR2(3)
3

CR2(4)
3

n = 1

n = 2

n = 3

FIG. 5.4 : Arbre de recherche de la stratégie hiérarchique.
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5.6.2 Exploration de l’arbre

Pour trouver l’ensemble des appariements, la procédure consiste à développer les nœuds de

l’arbre en utilisant une stratégie d’exploration dite en profondeur d’abord, qui consiste à traiter

les nœuds de niveaux supérieurs avant de traiter les nœuds de même niveau. Lorsque tous les

nœuds d’un même niveau ont été traités, on remonte au niveau inférieur pour examiner les

nœuds restants à ce niveau.

Ainsi, lorsqu’un nœud du niveaun génère plusieurs nœuds fils au niveaun+1, l’algorithme

cherche d’abord à étendre les recherches au niveaun + 2. Pour cela, une priorité est toujours

donnée au nœud fils le plus à gauche. Un test d’arrêt à deux conditions est effectué pour dé-

terminer le type de ce nœud (cf. § 5.6.4.3). En fonction du résultat du test, le nœud peut être

de type terminal, post-terminal ou normal (cf. § 5.6.4.3). Si le nœud est de type terminal, il

cesse d’engendrer de nouveaux nœuds au niveaun + 2. Notons qu’un nœud de type terminal

est un nœud feuille. Dans le cas où le nœud est de type post-terminal, le traitement consiste à

appliquer le module d’appariement élémentaire hiérarchique sans sélection. Celui-ci effectue la

procédure de mise en correspondance sur l’ensemble des points de contour relatifs au nœud. Si

ce module fournit de nouvelles paires appariées, celles-ci généreront au niveaun + 2 de nou-

veaux nœuds fils qui sont des nœuds feuille. Sinon, le nœud lui-même devient un nœud feuille.

Dans le cas où le nœud est de type normal, on lance le module d’appariement élémentaire hié-

rarchique avec sélection. Celui-ci consiste à appliquer la procédure de mise en correspondance

aux points de contour les plus significatifs du nœud. Si ce module fournit de nouvelles paires

appariées, celles-ci généreront au niveaun + 2 de nouveaux nœuds fils à partir desquels le pro-

cessus est itéré en commençant par le nœud le plus à gauche. Sinon, on re-traite le même nœuds

au niveaun + 1. Lorsque le module d’appariement élémentaire hiérarchique avec sélection ne

fournit pas de nouvelles paires, cela signifie que l’une des listes des points de contour sélection-

nés est vide ou tous simplement que la procédure de mise en correspondance n’a pas réussi à

trouver d’appariement. Dans les deux cas, nous avons décidé de continuer la recherche dans le

même nœud au niveau supérieur pour donner une chance à la fois à la procédure de sélection

(cf. § 5.6.4.1) afin de fournir des listes de points de contour non vides et à la procédure de mise

en correspondance pour trouver des appariements.

Lorsque le processus cesse d’engendrer de nouveaux nœuds dans l’arbre, les nœuds feuille

fournissent alors les résultats de mise en correspondance. Pour cela, il suffit de considérer les
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deux couples de référence définissant chaque nœud feuille et de conserver la paire correspon-

dant au deuxième couple (cf. § 5.6.3).

Pour comprendre ce procédé, il suffit de regarder l’arbre de la figure5.4qui traite l’exemple

de la figure5.1. Dans cet arbre, le nœud racineM1
1 (1) génère successivement les nœudsM1

2 (1),

M1
2 (2), M1

2 (3), M3
3 (1), M3

3 (2), M3
3 (3), M3

3 (4), M3
3 (5), M1

2 (4), M1
2 (5). On commence par

appliquer le module d’appariement élémentaire hiérarchique avec sélection au nœudM1
1 (1)

défini par les deux couples de référenceCR1
0(0) etCR1

0(1). A l’issue du traitement de ce nœud,

4 paires sont appariées. On constitue alors la liste des couples de référence

CR1
1 = {CR1

1(0) = CR1
0(0), CR1

1(1), CR1
1(2), CR1

1(3), CR1
1(4), CR1

1(5) = CR1
0(1)}

à partir de laquelle on crée au niveau2 de recherche5 nouveaux nœuds fils

M1
2 (1), M1

2 (2), M1
2 (3), M1

2 (4), M1
2 (5). Comme l’arbre est exploré en utilisant une stratégie

en profondeur d’abord, on traite les nœudsM1
2 (1), M1

2 (2) puis M1
2 (3). Les nœudsM1

2 (1)

et M1
2 (2), de type terminal, cessent d’engendrer de nouveaux nœuds. Le nœudM1

2 (3),

de type post-terminal, est traité par le module d’appariement élémentaire

hiérarchique sans sélection. A partir des4 paires appariées, on constitue la liste

CR3
2 = {CR3

2(0) = CR1
1(2), CR3

2(1), CR3
2(2), CR3

2(3), CR3
2(4), CR3

2(5) = CR1
1(3)} des

couples de référence, ce qui permet alors de générer au niveau 3 de recherche5 nouveaux

nœuds filsM3
3 (1), M3

3 (2), M3
3 (3), M3

3 (4), M3
3 (5). Ces derniers sont automatiquement des

nœuds feuille. Le processus continue de la même manière avec les nœudsM1
2 (4) puisM1

2 (5).

De type terminal, ces deux nœuds cessent d’engendrer de nouveaux nœuds.

5.6.3 Prise en compte des résultats de la procédure récursive

La décomposition du problème de mise en correspondance selon la stratégie hiérarchique

et son implantation font que la solution ne se trouve pas sur une feuille de l’arbre. En fait,

chaque feuille possède une partie de la solution. Il faudra donc atteindre toutes les feuilles pour

déterminer l’ensemble des appariements.

Il existe une autre manière pour déterminer l’ensemble des appariements. Elle consiste à

mémoriser les résultats de mise en correspondance issus de chaque appel du module d’apparie-

ment élémentaire hiérarchique. Dans le cas de l’exemple de la figure5.4, nous sauvegardons les

résultats du nœudM1
1 (1), puis ceux du nœudM1

2 (1), etc. Dans la liste finale ainsi obtenue, les

paires de points de contour sont rangées dans l’ordre où elles sont appariées. Cependant, pour
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faciliter l’utilisation ultérieure de cette liste, nous préférons conserver l’ordre que présentent les

points de contour dans les images-ligne épipolaires.

Un appariement sera donc retenu quand un nœud ne pourra plus générer de nouveaux nœuds.

Pour cela, il suffira de considérer les deux couples de référence définissant chaque feuille de

l’arbre et de ne conserver que la paire correspondant au deuxième couple. N’oublions pas tou-

tefois qu’au niveau1, le schéma de mise en correspondance est initialisé avec les couples de

référenceCR1
0(0) = (0, 0) et CR1

0(1) = (NP − 1, NP − 1) constitués par les premiers et les

derniers pixels de chaque image. Pour cela, il suffit simplement d’ignorer la dernière feuille de

l’arbre.

Dans le cas de l’exemple de la figure5.4, après avoir traité le nœudM1
1 (1), l’algorithme

aboutira au niveau2 sur les feuillesM1
2 (1) puisM1

2 (2). Il mémorisera alors successivement les

paires correspondant aux couplesCR1
1(1) etCR1

1(2) qui auraient été obtenus à partir du schéma

de rang1 au niveau1. Au niveau3, il atteindra ensuite les feuillesM3
3 (1), M3

3 (2), M3
3 (3),

M3
3 (4), M3

3 (5) et mémorisera successivement les paires correspondant aux couplesCR3
2(1),

CR3
2(2), CR3

2(3), CR3
2(4), CR3

2(5) qui auraient été obtenus à partir du schémaM1
2 (3) de rang

3 au niveau2. Finalement l’algorithme sera amené à atteindre la feuilleM1
2 (4) et à mémoriser

le coupleCR1
1(4) qui aura été obtenu au niveau1. Sur la figure5.4, les paires retenues cor-

respondent aux couples soulignés. On constate que la paireCR1
1(5) du nœudM1

2 (5) n’est pas

retenue puisqu’elle correspond à la dernière feuille de l’arbre.

5.6.4 Implantation récursive

Pour pouvoir finaliser l’implantation récursive de notre méthode hiérarchique de mise en

correspondance, nous devons développer :

• Le module d’appariement élémentaire hiérarchique.

• La procédure de sélection des points de contour les plus significatifs.

et définir :

• L’initialisation de l’algorithme.

• Les conditions d’arrêt de l’algorithme.

5.6.4.1 Sélection des points de contour les plus significatifs

SoitM q′
n (q) =

[
CRq′

n−1(q − 1), CRq′

n−1(q)
]

le schéma de mise en correspondance de rangq

au niveaun, obtenu à partir du schéma de rangq′ au niveaun − 1. Rappelons que les couples
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de référenceCRq′

n−1(q − 1) = (gq′

n−1(q − 1), dq′

n−1(q − 1)) et CRq′

n−1(q) = (gq′

n−1(q), d
q′

n−1(q))

sont obtenus à partir du schéma de rangq′ au niveaun − 1. Lorsque ce schéma ne vérifie pas

l’une des deux conditions d’arrêt de l’algorithme (cf. § 5.6.4.3), on commence par sélectionner

des points de contour dans chaque image sur lesquels la procédure de mise en correspondance

sera appliquée.

L’idée retenue pour effectuer cette sélection est que les contours qui délimitent des régions

avec un fort contraste sont plus faciles à mettre en correspondance que les contours délimitant

des régions présentant un faible contraste. Nous avons donc décidé de sélectionner les points de

contour en fonction de l’amplitude de leur dérivée.

Comme on s’intéresse au schéma de mise en correspondanceM q′
n (q), seuls les points de

contour des listesGq′
n (q) et Dq′

n (q) , qui permettent de la construire, sont concernés par la sé-

lection. Rappelons queGq′
n (q) est la liste de l’ensemble des points de contour de l’image-ligne

épipolaire gauche situés entre les pointsgq′

n−1(q − 1) et gq′

n−1(q). De même,Dq′
n (q) est la liste

de l’ensemble des points de contour de l’image-ligne épipolaire droite situés entre les points

dq′

n−1(q − 1) etdq′

n−1(q). Ainsi, les points de contour candidats à la sélection dans l’image-ligne

épipolaire gauche sont ceux qui vérifient la relation :

x
gq′

n−1(q−1)
< x < x

gq′
n−1(q)

(5.1)

oùx désigne l’abscisse des points de contour dans l’image-ligne épipolaire. Pour l’image-ligne

épipolaire droite, les points de contours candidats à la sélection doivent vérifier la relation :

x
dq′

n−1(q−1)
< x < x

dq′
n−1(q)

. (5.2)

Appliqué aux listesGq′
n (q) et Dq′

n (q), le critère de sélection est basé sur l’amplitude de la

dérivée de l’image-ligne épipolaire. Soitd(x) l’amplitude de la dérivée associée au point de

contour d’abscissex. La valeurd(x) étant non signée, nous prenons également en compte le

signe de la dérivée en ce point. La procédure de sélection ne conserve donc que les points de

contour gauche présentant une dérivée positive vérifiant la relation :

Maxg

2n
≤ d(x) ≤ Maxg (5.3)

et les points de contour gauche présentant une dérivée négative vérifiant la relation :

Ming ≤ d(x) ≤ Ming

2n
(5.4)
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oùMaxg (resp.Ming) est l’amplitude maximale (resp. minimale) de la dérivée de l’image-ligne

épipolaire gauche.

Ainsi, au premier niveau de recherche, seuls les points de contour dont l’amplitude positive

de la dérivée est comprise entreMaxg/2 etMaxg sont conservés. On remarque qu’au niveau2

de la recherche, la sélection est effectuée entreMaxg/4 etMaxg. Nous donnons ainsi à un point

de contour, qui n’a pas trouvé de correspondant lors de la mise en correspondance au niveau

n, la possibilité d’être apparié au niveaun + 1. Le raisonnement est identique pour les points

de contour dont l’amplitude est négative mais cette fois-ci, les points de contour conservés sont

ceux dont l’amplitude de la dérivée est comprise entreMing etMing/2.

Pour la sélection des points de contour droits, des relations similaires sont utilisées :

Maxd

2n
≤ d(x) ≤ Maxd, (5.5)

Mind ≤ d(x) ≤ Mind

2n
, (5.6)

où Maxd (resp.Mind) est l’amplitude maximale (resp. minimale) de la dérivée de l’image-

ligne épipolaire droite.

Ainsi, au niveaun de recherche, la procédure de sélection fournit les listesGSq′
n (q) et

DSq′
n (q) qui sont respectivement la liste des points de contour gauches vérifiant simultanément

les relations données par les équations5.1 et 5.3 ou 5.1 et 5.4 et la liste des points de contour

droits vérifiant simultanément les relations données par les équations5.2et5.5ou5.2et5.6.

5.6.4.2 Initialisation de l’algorithme

Comme toute implantation récursive, notre algorithme hiérarchique nécessite une phase

d’initialisation pour commencer le traitement. Pour cela, il nous faut, pour le niveau1 de

recherche, un schéma initial de mise en correspondance tenant compte de tous les points de

contour des deux images-ligne épipolaires. Ce schéma est défini parM1
1 (1) = [CR1

0(0), CR1
0(1)]

où CR1
0(0) = (0, 0) et CR1

0(1) = (NP − 1, NP − 1) sont les couples de référence constitués

avec le premier et le dernier pixel de chaque image-ligne épipolaire. Nous rappelons que la

notationM1
1 (1) = [CR1

0(0), CR1
0(1)] désigne le schéma de mise en correspondance de rang1

au niveau1, obtenu à partir du schéma fictif de rang1 au niveau0. Notons également qu’au

niveau1, le traitement est effectué sur un seul schéma qui correspond à la racine de la structure

arborescente de notre stratégie de recherche hiérarchique (cf. § 5.6).
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5.6.4.3 Conditions d’arrêts

Tout algorithme récursif nécessite une condition d’arrêt pour lui permettre de s’arrêter et

ainsi fournir ses résultats. Nous utilisons deux conditions d’arrêt.

5.6.4.3.1 Condition d’arrêt 1

SoitM q′
n (q) =

[
CRq′

n−1(q − 1), CRq′

n−1(q)
]

le schéma de mise en correspondance de rangq

au niveaun, obtenu à partir du schéma de rangq′ au niveaun−1. Rappelons que les couples de

référenceCRq′

n−1(q − 1) = (gq′

n−1(q − 1), dq′

n−1(q − 1)) etCRq′

n−1(q) = (gq′

n−1(q), d
q′

n−1(q)) sont

obtenus à partir du schéma de rangq′ au niveaun−1. SoientGq′
n (q) etDq′

n (q) respectivement les

listes gauche et droite des points de contour à partir desquels le schémaM q′
n (q) est construit. La

liste Gq′
n (q) contient alors tous les points de contour de l’image-ligne épipolaire gauche situés

entre les pointsgq′

n−1(q − 1) et gq′

n−1(q). De même, la listeDq′
n (q) contient tous les points de

contour de l’image-ligne épipolaire gauche situés entre les pointsdq′

n−1(q − 1) etdq′

n−1(q).

Si l’une des deux listesGq′
n (q) et Dq′

n (q) est vide, aucun appariement n’est possible. L’al-

gorithme n’engendre plus de nouveaux schémas à partir du schémaM q′
n (q). C’est le cas par

exemple sur la figure5.4 pour les deux premiers schémas du niveau2 de recherche. En se

référant à la structure arborescente de notre stratégie hiérarchique, le nœud correspondant au

schémaM q′
n (q) est dit de type terminal.

5.6.4.3.2 Condition d’arrêt 2

Il existe un niveaunmax de recherche à partir duquel nous sommes sûr que tous les points

de contours des deux images-ligne épipolaires sont sélectionnés et traités par la procédure de

mise en correspondance. La valeurnmax peut être fixée en fonction du critère de sélection

(cf. § 5.6.4.1) et du seuil basSb utilisé lors de l’extraction des points de contour (cf. § 2.6.2.3).

Puisque les points de contour sont sélectionnés en fonction de l’amplitude de leur dérivée,

il existe un niveaunmax pour lequel :

Maxg

2nmax

< Sb. (5.7)

nmax est donc le plus petit nombre entier vérifiant la relation :

Maxg

2Sb

< nmax. (5.8)
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Des relations similaires, pour déterminer la valeurnmax, peuvent être formulées à partir de

Maxd, Ming etMind en prenant toutefois garde que pour les valeurs négativesMing etMind

le seuil bas est−Sb.

Pratiquement, la valeur maximale de l’amplitude de la dérivée est255, le seuil bas étant

fixé à10, ceci nous conduit à une valeur denmax égale à13. Ainsi, si nous fixonsnmax à 13,

nous sommes sûrs de sélectionner et de traiter tous les points de contour des deux images-ligne

épipolaires par la procédure de mise en correspondance. Le risque est que plus on monte dans

les niveaux, plus la taille des schémas de mise en correspondance diminue et donc plus on perd

l’apport des contraintes globales qui sont à la base de notre méthode de mise en correspondance.

Pour éviter ce problème, on peut ajusternmax à des valeurs inférieures à13. Ainsi, à chaque fois

que l’algorithme hiérarchique rencontre un schéma de mise en correspondance du niveaunmax

de recherche, celui-ci sera traité par le module d’appariement élémentaire hiérarchique sans

sélection (cf. § 5.6.4.4), c’est-à-dire en appliquant la procédure de mise en correspondance sur

l’ensemble des points de contours relatifs au schéma. Si ce module fournit de nouvelles paires

appariées, celles-ci généreront au niveaunmax +1 de nouveaux schémas à partir desquels aucun

traitement ne sera effectué. En d’autres termes, une fois que le traitement d’un schéma du niveau

nmax est fini, l’algorithme passe au traitement du schéma suivant, s’il existe, au même niveau.

Les nœuds correspondant aux schémas issus d’un schéma du niveaunmax sont alors des nœuds

feuille. En se référant à la structure arborescente de notre stratégie hiérarchique, les nœuds

correspondant aux schémas de niveaunmax sont dits de type post-terminal. Dans le cas où le

module d’appariement élémentaire hiérarchique sans sélection ne fourni aucune paire à partir

d’un schéma du niveaunmax, celui-ci correspondra alors à un nœud feuille.

5.6.4.4 Module d’appariement élémentaire hiérarchique

SoitM q′
n (q) =

[
CRq′

n−1(q − 1), CRq′

n−1(q)
]

le schéma de mise en correspondance de rangq

au niveaun, obtenu à partir du schéma de rangq′ au niveaun−1. Rappelons que les couples de

référenceCRq′

n−1(q − 1) = (gq′

n−1(q − 1), dq′

n−1(q − 1)) etCRq′

n−1(q) = (gq′

n−1(q), d
q′

n−1(q)) sont

obtenus à partir du schéma de rangq′ au niveaun−1. SoientGq′
n (q) etDq′

n (q) respectivement les

listes gauche et droite des points de contour à partir desquels le schémaM q′
n (q) est construit. La

liste Gq′
n (q) contient alors tous les points de contour de l’image-ligne épipolaire gauche situés

entre les pointsgq′

n−1(q − 1) et gq′

n−1(q). De même, la listeDq′
n (q) contient alors tous les points

de contour de l’image-ligne épipolaire droite situés entre les pointsdq′

n−1(q − 1) etdq′

n−1(q).
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Selon le résultat du test d’arrêt appliqué au schémaM q′
n (q), le module d’appariement élé-

mentaire hiérarchique peut être avec ou sans sélection. Si le schéma correspond à un nœud

de type normal, c’est le module d’appariement élémentaire hiérarchique avec sélection qui est

appliqué. Celui-ci consiste, dans une première étape, à déterminer à partir des listesGq′
n (q) et

Dq′
n (q) les listesGSq′

n (q) et DSq′
n (q) contenant les points de contour les plus significatifs en

utilisant le critère de sélection (cf. § 5.6.4.1). La procédure de mise en correspondance est en-

suite appliquée aux listesGSq′
n (q) et DSq′

n (q). Dans le cas où le schémaM q′
n (q) correspond à

un nœud post-terminal, on fait appel au module d’appariement élémentaire hiérarchique sans

sélection. Celui-ci consiste à appliquer directement la procédure de mise en correspondance aux

listesGq′
n (q) et Dq′

n (q). Si, à l’issu du module d’appariement élémentaire hiérarchique avec ou

sans sélection, on obtient une liste non vide de couples de points de contour appariés, on passe

à l’étape de génération des nouveaux schémas de mise en correspondance au niveaun + 1 de

recherche. Pour cela, on ajoute à cette liste les couples de référenceCRq′

n−1(q− 1) etCRq′

n−1(q)

qui ont été utilisés pour définir le schémaM q′
n (q). Ces deux couples sont nécessaires à la créa-

tion des nouveaux schémas de mise en correspondance au niveaun + 1, notamment le premier

et le dernier schémas. Comme la liste des couples de référence doit être classée selon l’ordre

des points de contour dans les images-ligne épipolaires, les couplesCRq′

n−1(q−1) etCRq′

n−1(q)

sont insérés respectivement en tête et en queue de la liste des points de contour appariés.

A l’issue du traitement du schémaM q′
n (q), on obtient donc la liste

CRq
n = {CRq

n(k), k = 0, · · · , Kq
n} desKq

n + 1 couples de référence. Celle-ci permet alors de

générer au niveaun + 1 de recherche la listeM q
n+1 =

{
M q

n+1(k), k = 0, · · · , Kq
n

}
desKq

n + 1

nouveaux schémas oùM q
n+1(k) = [CRq

n(k − 1), CRq
n(k)] est le schéma de mise en correspon-

dance de rangk au niveaun + 1, obtenu à partir des(k − 1)ème et kème couples de référence

issus du traitement du schéma de rangq au niveaun. Le processus continue ensuite au niveau

n + 1 en commençant par le premier schéma de mise en correspondance de la listeM q
n+1.

Dans le cas où le module d’appariement élémentaire hiérarchique avec sélection ne fournit

aucune nouvelle paire appariée à partir d’un schéma, celui-ci correspond alors à un nœud feuille

dans l’arbre de recherche.

Si, à partir d’un schéma, le module d’appariement élémentaire hiérarchique avec sélection

ne fournit pas de nouveaux appariements, nous continuons la recherche dans le même schéma

au niveau supérieur. En fait, lorsque le module d’appariement élémentaire hiérarchique avec sé-
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lection ne fournit pas de nouveaux appariements, cela signifie soit que l’une des listes des points

de contour sélectionnés est vide soit tout simplement que la procédure de mise en correspon-

dance n’a pas réussi à trouver d’appariement. Avec l’examen du schéma au niveau supérieur,

nous donnons donc une chance à la fois à la procédure de sélection (cf. § 5.6.4.1) afin de four-

nir des listes de point de contours non vides et à la procédure de mise en correspondance pour

trouver des appariements.

5.7 Application du schéma hiérarchique de mise en corres-
pondance

Dans cette section, nous exposons les résultats de mise en correspondance obtenus en uti-

lisant le schéma hiérarchique décrit ci-dessus. Nous présentons également une comparaison

quantitative de ces résultats avec ceux obtenus par la méthode de mise en correspondance élé-

mentaire en considérant l’ensemble des points de contour des images-ligne gauche et droite

dans un même niveau. Cette comparaison est basée sur l’évaluation des solutions en termes

de satisfaction des contraintes globales de mise en correspondance, c’est-à-dire les contraintes

d’unicité, d’ordre et de continuité de la disparité. Nous utilisons alors une fonction d’évaluation

traduisant ces contraintes en termes de coût. Elle est construite de telle sorte que la meilleure

solution est celle qui a le plus faible coût. En fait, cette fonction d’évaluation n’est autre que,

à un terme près, la fonction d’évaluation utilisée dans l’algorithme génétique pour la recherche

d’une solution de mise en correspondance entre les points de contours des images-ligne gauche

et droite (cf. équation4.2). Les résultats, les comparaisons et les discussions que nous allons

entreprendre dans cette section sont issus du traitement des séquences stéréoscopiques "Pié-

ton" et "Approche d’un véhicule" (cf. paragraphes3.8.2et3.8.3). Nous rappelons que ces deux

séquences sont acquises avec le stéréoscope linéaire développé dans le cadre de la détection

d’obstacles à l’avant d’un véhicule. Chaque couple d’images-ligne stéréoscopiques est traité

indépendamment des autres. A l’issue de chaque traitement, une liste des paires de points de

contour appariés est constituée. Chaque paire permet, grâce aux formules de triangulation, de

déterminer la distance et la position d’un point de la scène réelle (cf. § 2.4).
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5.7.1 Séquence stéréoscopique "Piéton"

La figure 5.5 montre le résultat de mise en correspondance obtenu par application de la

méthode hiérarchique sur la séquence "Piéton", dont les images brutes sont présentées au para-

graphe3.8.2.1(cf. figure3.18). Le résultat du traitement par la méthode de mise en correspon-

dance élémentaire en considérant l’ensemble des points de contour des images-ligne gauche et

droite est illustré sur la figure5.6. Nous rappelons que ces images-résultats s’interprètent de la

manière suivante : l’axe horizontal représente l’abscisse dans la scène. Un point se trouvant sur

le bord gauche de chaque image est situé à5 mètres à gauche de l’axe optique du stéréoscope

linéaire. Un point se trouvant sur le bord droit est situé à5 mètres à droite de ce même axe.

L’axe vertical représente le temps, celui-ci défilant du haut vers le bas de chaque image. La

distance par rapport au stéréoscope est représentée en couleur. Celle-ci varie du bleu lorsque le

piéton est éloigné du stéréoscope au rouge lorsqu’il est proche de ce dernier.

Distance par rapport 
au stéréoscope

loinprès

FIG. 5.5 : Résultat de mise en correspondance des couples d’images-ligne de la séquence "Piéton" par
la méthode hiérarchique.

Pour les deux résultats, les points de contour des bandes blanches ainsi que ceux de la tran-

sition entre la chaussée et la zone d’ombre sont correctement appariés. Les points de contour

correspondants au piéton sont également correctement appariés lorsqu’il n’y a pas de présence

d’occlusions, c’est-à-dire lorsque le piéton ne cache pas l’une des bandes blanches à l’une des

caméras. Sur la figure5.6, on note la présence de mauvais appariements lorsque des occlu-

sions se produisent, pratiquement entre les couples stéréoscopiques de rangs100 et 150 de la

séquence (cf. figure 4.11). Ces appariements erronés, qui sont peu nombreux, sont provoqués
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Distance par rapport 
au stéréoscope

ligne 100

ligne 150

loinprès

FIG. 5.6 : Résultat de mise en correspondance des couples d’images-ligne de la séquence "Piéton" par
la méthode élémentaire.

par la mise en correspondance des points de contour d’une des bandes blanches avec ceux du

piéton. Sur la figure5.5, on remarque que, lorsque des occlusions se produisent, les apparie-

ments erronés sont plus nombreux. Afin de comparer de plus près les deux méthodes de mise

en correspondance, nous procédons à une évaluation de leurs résultats en terme de satisfaction

des contraintes d’unicité, d’ordre et de continuité de la disparité. Pour cela, nous nous servons

d’une fonction d’évaluation qui représente ces contraintes en termes de coût. Elle est construite

de telle sorte que la meilleure solution est celle qui correspond à un coût minimal. En fait, cette

fonction d’évaluation n’est autre que, à un terme près, la fonction d’évaluation utilisée dans l’al-

gorithme génétique de mise en correspondance des points de contour extraits des images-ligne

gauche et droite (cf. équation4.2). Étant donné que notre objectif est de comparer les résultats

de mise en correspondance des deux méthodes par rapport aux trois contraintes stéréoscopiques,

le dernier terme de l’équation4.2peut être supprimé. Nous rappelons que ce terme a été ajouté

pour favoriser les chromosomes qui codent un nombre maximal d’appariements lors du dérou-

lement de l’algorithme génétique. De ce fait, la fonction d’évaluation permettant de comparer

les résultats de mise en correspondance des deux méthodes prend la forme :
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H = Kuni

Nmin∑
i=1

(
1−

Nmax∑
j=1

U(i, Cj)

)2

+

Kord

Nmax−1∑
i=1

Nmax∑
j=i+1

O(Ci, Cj)−

Kcont

Nmax−1∑
i=1

Nmax∑
j=i+1/Ci 6=Cj

S(Ci, Cj) (5.9)

Nous rappelons que le premier terme correspond à la contrainte d’unicité oùU(i, Cj) re-

présente une pénalité en cas de non respect de cette contrainte, c’est-à-dire lorsque le point

de contouri d’une image-ligne est apparié avec plusieurs points de contour de l’autre image

(cf. équation5.9). Le second terme correspond à la contrainte d’ordre oùO(Ci, Cj) représente

une pénalité en cas de non respect de cette contraint entre les deux paires de points de contour

(i, Ci) et(j, Cj) (cf.équation5.9). Le troisième terme correspond à la contrainte de continuité de

la disparité oùS(Ci, Cj) représente une mesure de compatibilité entre les deux paires de points

de contour(i, Ci) et (j, Cj) (cf. équation5.9). La figure5.7 montre l’évaluation des résultats

obtenus par les deux méthodes de mise en correspondance appliquées à la séquence "Piéton".

L’axe horizontal représente le rang des couples d’images-ligne stéréoscopiques de la séquence

et l’axe vertical représente l’évaluation du résultat de mise en correspondance.
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FIG. 5.7 : Évaluation des deux méthodes sur la séquence "Piéton".
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La figure5.7 met en évidence d’une manière quantitative les constatations que nous avons

indiquées ci-dessus. Lorsque des occlusions se produisent, pratiquement entre les couples sté-

réoscopiques de rangs100 et 150 de la séquence (cf. figure4.11), on voit que la méthode hié-

rarchique se comporte mal et fournit des résultats de mise en correspondance moins bons que

ceux obtenus par la méthode élémentaire. Sur les autres couples stéréoscopiques, c’est-à-dire

quand il n’y a pas de problèmes d’occlusions, les deux méthodes se comportent pratiquement

de la même façon et fournissent des résultats presque identiques.

Le mauvais comportement de la méthode hiérarchique peut s’expliquer par le fait que dans

le schéma de recherche multi-niveaux, on perd un peu l’aspect global sur lequel est basé le

processus de mise en correspondance à travers l’application des contraintes d’ordre et de conti-

nuité de la disparité. En effet, l’application de ces contraintes, qui sont des contraintes globales,

ne prend plus en compte tous les points de contour des images-ligne. Le problème des faux

appariements peut provenir également, surtout en cas d’occlusions, de la sélection des points

de contour à chaque niveau de mise en correspondance. En effet, on peut se trouver dans des

situations où un point de contour est sélectionné dans une image-ligne alors que son correspon-

dant dans l’autre image-ligne ne l’est pas. Ainsi, lors de la mise en correspondance des points

sélectionnés, des faux appariements vont se produire, mais également vont se propager puisque

la mise en correspondances des autres points de contour en dépend. Passons maintenant à la

comparaison des temps de traitement de chaque méthode. Avec la méthode élémentaire de mise

en correspondance, la séquence "Piéton", composée de200 couples stéréoscopiques, est traitée

en 110 secondes environ, c’est-à-dire avec une cadence de traitement d’environ2 paires par

seconde. Avec les mêmes conditions paramétriques, cette séquence est traitée en15 secondes

environ lorsque la méthode hiérarchique est appliquée, c’est-à-dire avec une cadence de traite-

ment d’environ13 paires par seconde.

5.7.2 Séquence stéréoscopique "Approche d’un véhicule"

La figure5.8 montre le résultat de mise en correspondance issu de l’application de la mé-

thode hiérarchique sur la séquence "Approche d’un véhicule", dont les images brutes sont pré-

sentées au paragraphe3.8.3.1. Le résultat fourni par la méthode élémentaire est illustré sur la

figure 5.9. On obtient de bons résultats de mise en correspondance avec les deux méthodes.

Cependant, pour les mêmes raisons que celles évoquées ci-dessus, la méthode hiérarchique
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rencontre quelques difficultés de mise en correspondance à la fin de la séquence, c’est-à-dire

lorsque des occlusions se produisent : dans l’image-ligne gauche, la bande blanche de gauche est

cachée par le véhicule qui dépasse le véhicule instrumenté alors qu’une partie de cette bande

blanche est visible dans l’image-ligne droite ; l’ombre projeté par le véhicule qui se rabat à

l’avant du véhicule instrumenté cache la ligne en pointillés gauche dans l’image-ligne droite

alors qu’elle est visible dans l’image-ligne gauche. Ces cas d’occlusions sont visibles entres les

couples stéréoscopiques de rangs140 et180 de la séquence (cf. figure3.35).

Distance par rapport 
au stéréoscope

loinprès

FIG. 5.8 : Résultat de mise en correspondance des couples d’images-ligne de la séquence "Approche
d’un véhicule" par la méthode hiérarchique.

Distance par rapport 
au stéréoscope

loinprès

FIG. 5.9 : Résultat de mise en correspondance des couples d’images-ligne de la séquence "Approche
d’un véhicule" par la méthode élémentaire.
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La figure5.10montre l’évaluation quantitative des résultats obtenus par les deux méthodes

de mise en correspondance appliquées à la séquence "Approche d’un véhicule". Comme nous

l’avons mis en évidence précédemment, on peut constater que les deux méthodes se comportent

à peu près de la même façon et fournissent des résultats presque identiques quand il n’y a pas

d’occlusions, pratiquement du début de la séquence jusqu’au couple stéréoscopique de rang

140 et au delà du couple stéréoscopique de rang180. Entre les couples stéréoscopiques de rangs

140 et 180 où des occlusions se produisent, on note le mauvais comportement de la méthode

hiérarchique par rapport à celui de la méthode élémentaire.
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FIG. 5.10 : Évaluation des deux méthodes sur la séquence "Approche d’un véhicule".

Au niveau des temps de traitement, la méthode élémentaire traite la séquence "Approche

d’un véhicule" en70 secondes environ alors que la méthode hiérarchique n’a besoin que de

12 secondes environ pour effectuer ce traitement. Comme cette séquence est composée de200

couples stéréoscopiques, la cadence de traitement avec la méthode élémentaire est d’environ

2.5 paires par seconde tandis qu’avec la méthode hiérarchique, environ16 paires sont traitées

par seconde.

5.7.3 Conclusion

L’analyse des résultats montre que les deux méthodes de mise en correspondance se com-

portent pratiquement de la même façon, sauf en cas d’occlusions où la méthode hiérarchique
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rencontre quelques difficultés. Celles-ci sont dues au fait que, dans la méthode hiérarchique,

les contraintes d’ordre et de continuité de la disparité, qui sont des contraintes globales, ne

prennent pas en compte tous les points de contour des images. En effet, ces deux contraintes

sont appliquées globalement, mais pour n’apparier à chaque fois que les points de contour sé-

lectionnés dans chaque niveau de mise en correspondance. Le mauvais comportement de la

méthode hiérarchique peut provenir également, surtout en cas d’occlusions, de la phase de sé-

lection des points de contour à chaque niveau de mise en correspondance. En effet, lors de la

mise en correspondance des points sélectionnés, des faux appariements vont se produire mais

également vont se propager puisque la mise en correspondances des autres points de contour

en dépend. En revanche, la recherche multi-niveaux permet de réduire la combinatoire du pro-

blème de mise en correspondance en le décomposant en plusieurs sous-problèmes de tailles

moins importantes. La méthode hiérarchique permet ainsi un traitement plus rapide par rapport

à la méthode élémentaire, ce qui permet d’envisager une exploitation effective du procédé.

5.8 Conclusion

L’inconvénient de la procédure de mise en correspondance élémentaire, présentée dans le

chapitre précédent, est qu’elle nécessite un coût de calcul très important. Cette limitation est due

principalement à la combinatoire élevée du problème de mise en correspondance. Afin d’envi-

sager une exploitation effective de cette procédure, nous avons présenté dans ce chapitre une

méthode de mise en correspondance hiérarchique permettant de décomposer le problème en

plusieurs sous-problèmes de combinatoires moins élevées. Cette méthode consiste à effectuer

une recherche des appariements par niveau. Pour un niveau de recherche donné, on commence

par sélectionner les points de contour les plus significatifs de chaque images-ligne en utilisant

l’information du gradient. Les points de contour sélectionnés sont ensuite appariés pour obte-

nir des couples de référence. Ces derniers vont générer des nouveaux plans de recherche dans

lesquels la recherche se poursuit pour mettre en correspondance les points de contour moins si-

gnificatifs dans le niveau de recherche suivant. La comparaison entre la méthode élémentaire et

la méthode hiérarchique a montré que les deux méthodes fournissent pratiquement des résultats

similaires sauf en cas d’occlusions où la recherche multi-niveaux est moins efficace. En re-

vanche, la cadence de traitement de la méthode hiérarchique est plus intéressante que celle de la

méthode élémentaire, ce qui permettrait d’envisager une exploitation effective de la procédure
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de mise en correspondance pour des applications temps réel telles que la détection d’obstacles.
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Chapitre 6

Conclusion générale

L’un des objectifs de la vision artificielle est de percevoir le relief d’un environnement à

partir d’au moins deux images. Les recherches dans ce domaine ont permis de développer de

nombreuses approches. La stéréovision constitue l’une des méthodes les plus répandues et les

plus utilisées pour aborder ce problème. Il s’agit de retrouver la géométrie spatiale d’une scène

à partir de plusieurs images de cette même scène, prises sous des angles différents.

Les différentes méthodes développées pour l’appariement d’images en stéréovision peuvent-

être regroupées en deux catégories :méthodes densesetméthodes non-denses. Dans cette thèse,

nous nous sommes intéressés à la deuxième catégorie de méthodes en utilisant des primitives

de type point de contour. Pour extraire ces points de contour on utilise le filtre de Deriche suivi

d’une méthode de sélection proposée par Burie.

Afin d’apparier les points de contour extraits des images stéréoscopiques, nous avons pré-

senté une approche globale basée sur des concepts de calcul génétique. Cette approche consi-

dère l’appariement des primitives extraites d’un couple stéréoscopique comme un problème

d’optimisation où une fonction d’évaluation, intégrant des contraintes stéréoscopiques, doit

être minimisée. Pour ce faire, nous avons élaboré un codage approprié permettant de repré-

senter les solutions du problème sous forme de chromosomes qui, grâce à la prise en compte

des contraintes locales de position et de signe de la dérivée, permettent de ne coder que des so-

lutions compatibles vis-a-vis de celles-ci. Ensuite, nous avons défini une fonction d’évaluation

permettant de juger de la qualité des chromosomes par rapport à l’objectif recherché, à savoir

minimiser les erreurs commises en mettant en correspondance les primitives extraites de deux

images stéréoscopiques. Nous avons ensuite décrit l’algorithme utilisé ainsi que les différents

opérateurs génétiques nécessaires à son déroulement.

Pour valider notre approche, nous l’avons appliquée à des séquences d’images-ligne sté-
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réoscopiques réelles acquises grâce à deux stéréoscopes développés dans le cadre de projets

régionaux et européens dans lesquels le laboratoireI3D est l’un des acteurs. Le premier sté-

réoscope, constitué de deux caméras linéaires, est utilisé pour la détection d’obstacles à l’avant

d’un véhicule routier tandis que le deuxième, qui est constitué de deux caméras matricielles, est

installé sur une rame du métro de Lille pour le même objectif.

Avec un simple codage binaire, les résultats de mise en correspondance obtenus sont en-

courageants. En effet, l’approche génétique développée fournit des résultats satisfaisants, no-

tamment quand il s’agit d’images-ligne contenant un nombre limité de points de contour. Mais,

quand ce nombre augmente, la taille des chromosomes générés avec le codage binaire devient

importante, ce qui nécessite une augmentation de la taille de la population de chromosomes et

du nombre de générations afin que l’algorithme génétique puisse converger vers des solutions

acceptables. Cette augmentation des valeurs des deux paramètres génétiques se traduit par une

augmentation considérable du temps de traitement nécessaire pour la phase de mise en corres-

pondance.

Pour pallier cette limitation, nous avons proposé un autre codage. Les nouveaux chromo-

somes ainsi créés sont composés de gènes prenant des valeurs entières plutôt que binaires. Ce

nouveau codage a permis, d’une part, de réduire la taille des chromosomes et, d’autre part,

d’explorer plus efficacement l’espace de recherche de solutions grâce à l’élimination des gènes

représentant des appariements ambigus. Ainsi, la probabilité de converger vers des solutions

acceptables a été augmentée.

En dehors de ces deux avantages, le nouveau codage a permis de réduire d’un facteur1.5

le temps de traitement par rapport au temps nécessaire dans le cas du codage binaire pour une

séquence représentant un piéton traversant la chaussée. Cependant, ce temps reste assez im-

portant car l’évaluation de l’adaptation des chromosomes entiers s’effectue toujours à partir

des chromosomes binaires correspondants. Nous avons alors modifié la fonction d’évaluation

pour qu’elle permette de mesurer directement l’adaptation des chromosomes entiers sans uti-

liser leurs correspondants binaires. La nouvelle fonction d’évaluation a permis de réduire le

temps de traitement d’un facteur10 par rapport à celui qui est nécessaire en utilisant la fonc-

tion d’évaluation des chromosomes binaires. En d’autres termes, le codage entier et la nouvelle

fonction d’évaluation ont permis, d’une part, d’explorer plus efficacement l’espace de solutions

et, d’autre part, de réduire le temps de traitement d’environ un facteur15 par rapport au temps

http://bibliotheques.univ-lille1.fr/grisemine


Chapitre 6. Conclusion générale 153

nécessaire dans le cas du codage binaire (0.6 seconde environ par couple d’images-ligne au lieu

de9 secondes).

L’approche génétique globale de mise en correspondance a été également appliquée pour

apparier des primitives extraites des images-ligne d’une séquence stéréoscopique typique de

scènes routières. Pour cette séquence, le temps de traitement a été évalué à4 secondes environ

par couple d’images-ligne dans le cas du codage binaire. Grâce au codage entier et à la nouvelle

fonction d’évaluation, ce temps est passé à0.45 secondes par couple d’images-ligne, ce qui

signifie une réduction du temps de traitement d’un facteur proche de8.5.

Ensuite, le codage entier et la nouvelle fonction d’évaluation ont été utilisés pour mettre

en correspondance des primitives extraites de différents couples d’images stéréoscopiques de

synthèse et réelles. Les résultats obtenus sur ces couples sont satisfaisants, mais le temps de trai-

tement nécessaire pour l’appariement de certains couples d’images-ligne épipolaires reste trop

important, notamment pour des applications nécessitant de réponses en "temps-réel" telle que

la détection d’obstacles. En effet, lorsque le nombre de points de contour candidats à l’apparie-

ment augmente, la taille des chromosomes entiers augmente également. De ce fait, la conver-

gence vers des solutions acceptables nécessite d’accroître la taille de la population de chro-

mosomes et du nombre de générations, ce qui implique une augmentation du temps de calcul

nécessaire pour la phase de mise en correspondance.

Afin d’envisager une exploitation effective de notre procédure génétique et palier la limi-

tation due principalement à la combinatoire élevée du problème de mise en correspondance,

nous avons présenté une méthode hiérarchique permettant de décomposer le problème en plu-

sieurs sous-problèmes de combinatoires moins élevées. Cette méthode consiste à effectuer une

recherche des appariements par niveau. Pour un niveau de recherche donné, on commence par

sélectionner dans chaque image-ligne les points de contour les plus significatifs en utilisant

l’information apportée par la valeur du gradient. Les points de contour sélectionnés sont ensuite

appariés pour obtenir des couples de référence. Ces derniers gérèrent de nouveaux plans de

recherche dans lesquels il s’agit de mettre en correspondance les points de contour moins signi-

ficatifs. La comparaison entre la méthode élémentaire et la méthode hiérarchique a montré que

les deux méthodes fournissent pratiquement des résultats similaires, sauf en cas d’occlusions

où la recherche multi-niveaux est moins efficace. En revanche, la cadence de traitement de la

méthode hiérarchique est plus intéressante que celle de la méthode élémentaire, ce qui permet-
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trait d’envisager une exploitation effective de la procédure de mise en correspondance pour des

applications temps réel telles que la détection d’obstacles. Avec la méthode hiérarchique, les

cadences de traitement sont d’environ13 couples d’images-ligne par seconde pour la séquence

"Piéton" et de16 couples par seconde pour la séquence "Approche d’un véhicule".

Perspectives

Le travail décrit dans cette thèse devra être poursuivi dans deux directions principales.

Comme nous l’avons montré au chapitre3, une voie de recherche pour développer des AGs

adaptatifs est très prometteuse. Il s’agit de trouver des critères et/ou des méthodes de réglage

des paramètres de l’algorithme génétique en fonction de la complexité des images en termes de

nombre de primitives. En effet, l’AG que nous avons proposé nécessite encore quelques amé-

liorations, notamment au niveau du réglage des valeurs des paramètres génétiques qui régissent

son fonctionnement. Dans ce cadre, nous pensons qu’un système de réglage dynamique plus

approprié, notamment pour les valeurs des paramètresTaillepop etNgen qui dépendraient forte-

ment du nombre de points candidats à l’appariement, permettrait de converger plus rapidement

vers des solutions satisfaisantes. D’autre part, nous n’avons pas eu l’occasion d’essayer d’autres

opérateurs de croisement tels que, par exemple, le croisement en deux points ou le croisement

uniforme. Une étude comparative des résultats de mise en correspondance obtenus en employant

différents opérateurs de croisement serait particulièrement intéressante. Par ailleurs, l’implan-

tation des procédures sur des architectures parallèles spécifiques permettrait d’améliorer encore

plus les temps de traitement en utilisant plusieurs processeurs. L’un des modèles connus dans ce

demain est le modèle maître/esclaves. Selon ce modèle, le processeur maître assure la gestion

des esclaves : chaque esclave reçoit son travail du maître, l’exécute, puis retourne son résultat

au maître. Quand un processeur esclave devient disponible, le processeur maître lui envoie une

autre tâche à exécuter. Notre approche, basée sur les concepts de calcul génétique, peut être

aisément implantée sur ce type de modèle en attribuant, par exemple, les tâches de reproduc-

tion (croisement et mutation) et d’évaluation des chromosomes générés à plusieurs processeurs

(esclaves) plutôt qu’à un seul.

Une deuxième voie intéressante concerne les primitives-image candidates à l’appariement.

Comme nous l’avons montré précédemment, le problème de mise en correspondance est de

nature combinatoire. cette combinatoire devient élevée quand les primitives à apparier sont
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nombreuses. Nous pensons qu’une analyse spatio-temporelle des séquences d’images stéréo-

scopiques permettrait de propager des hypothèses de mise en correspondance entre les couples

d’images successifs. Ceci permettrait de réduire significativement l’espace de recherche de l’al-

gorithme génétique.
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RÉSUMÉ en français

La stéréovision est une méthode très utilisée pour la perception du relief à partir d’images

prises sous des angles différents. Le problème clé de cette méthode est l’appariement des primi-

tives extraites des images stéréoscopiques. Dans cette thèse, nous présentons une approche glo-

bale pour l’appariement stéréoscopique de points de contour. Dans cette approche l’appariement

stéréoscopique est considéré comme un problème d’optimisation dont la résolution est basée

sur les concepts de calcul génétique. Grâce à un codage spécifique, une fonction d’évaluation

des solutions est construite à partir des contraintes stéréoscopiques. Un algorithme génétique

est ensuite mis en œuvre pour explorer l’espaces des solutions. Afin de réduire la complexité

du problème, nous proposons une stratégie hiérarchique pour la recherche des appariements.

L’évaluation de nos algorithmes, appliqués sur de nombreuses images stéréoscopiques, montre

l’intérêt de notre approche pour la reconstruction 3D d’une scène.

MOTS-CLÉS : Algorithmes génétiques ; Codages génétiques ; Extraction de primi-

tives ; Mise en correspondance ; Recherche hiérarchique ; Reconstruction 3D ; Stéréovision.

RÉSUMÉ en anglais

Stereo vision is a well-known technique for obtaining depth information from two or more

video images of a scene. The heavily investigated problem in this approach is how to find the

corresponding features extracted from the stereo images. In this thesis, we present a new genetic

based method for matching edge points extracted from stereo images. In our approach the mat-

ching problem is formulated as an optimisation task where an objective function, representing

the constraints on the solution, is to be minimized thanks to a genetic algorithm with a specific

encoding scheme. To reduce the complexity of the matching problem, the proposed genetic al-

gorithm is applied according a hierarchical searching strategy. To demonstrate its effectiveness,

the proposed genetic stereo matching algorithms are applied using several stereoscopic images.

KEYWORDS : Depth computation ; Feature extraction ; Genetic encoding schemes ;

Genetic algorithms ; Hierarchical searching ; Stereo matching ; Stereo vision.
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