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Abstract

This paper investigate the representation of 3D soil
structures and the simulation of microbial decomposition of
organic matter in pore space using geometrical primitives
computed from CT images. The basic concept involves rep-
resenting the volume shape by a piecewise approzimation
using simple volume primitives. The repartition of micro-
organisms and organic matter is defined using these prim-
itives. We present experimental results on real data that
show clearly the influence of 8D soil structure on biological
process.

Keywords : soil microstructure, computed tomography,
pore space, Geometrical modeling, skeleton, Biological dy-
namic simulation.

Résumé

Nous présentons un modéle de représentation d’images
volumiques de structures du sol avec une application a la
stmulation de la dynamique biologique. Notre modéle s’ap-
puie sur une approximation par morceauz de la forme par
des primitives simples. Cette derniére représentation est
ensuite utilisée pour simuler de la répartition de la matiére
organique et des microorganismes sur dans le sol en util-
1sant des données réelles d’images tomographiques du sol.
Les simulations et tests réalisés permettent d’affirmer ['ex-
istence de l'influence de la structure du sol sur les processus
biologique.

Mots clés : structure du sol, images tomographiques, es-
pace poral, Modélisation géométrique, squelette, simulation
de la dynamique biologique.

I. INTRODUCTION

L "ESPACE poral du sol est défini par la fraction, non oc-
cupée par les grains solides, qui permet le déroulement
de processus de transfert et le développement d’organismes
biologiques. La structure de cet espace a donc une forte in-
fluence sur l’ensemble des propriétés du sol (Monga et al,
2009 ; Blunt et 2013 ; Nguyen-Ngoc et al 2013 ; Vogel et
al, 2015). Par conséquent, une analyse minutieuse de cette
structure pourrait apporter des éléments de compréhen-
sion sur le fonctionnement hydrodynamique, biochimique
et biologique du sol. Toutefois la description de la complex-
ité de la structure du sol reste un probléme ouvert. Deux
approches sont généralement utilisées pour étudier directe-
ment la structure de I’espace poral du sol. La premiére con-
siste & analyser I'intrusion d’un fluide qui parcourt le réseau
poreux c’est & dire analyser des courbes de rétention en
eau ou des courbes de prosimétre & mercure sur des échan-
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tillons non perturbées. La seconde consiste & décrire et
quantifier son organisation par une analyse d’une représen-
tation du réseau poreux a travers des images tridimension-
nelles de ’échantillon. La premiére approche est assez déli-
cate et les résultats ne sont pas souvent satisfaisants. Tan-
dis que la seconde est moins contraignante, nécessite peu
de moyens et permet par exemple d’observer directement
I’écoulement de ’eau dans les macro-pores. Les capteurs
actuel d’imagerie tomographique (Scanners X, résonance
magnétique nucléaire) permettent I’obtention d’images vo-
lumiques de la structure tridimensionnelle du sol jusqu’au
niveau microscopique (Monga et al, 2007 ; Peth et al, 2008,
Ngom et al, 2012). L’espace poral peut étre ensuite extraire
par seuillage. Puis, une triangulation de Delaunay (Attali
et al, 2007) est souvent utilisée pour décrire la forme de
I’espace. Toutefois, nous sommes parfois amené & utiliser
des millions de polygones dans le maillage afin de cerner
la géométrie. Ainsi, des modéles volumiques sont souvent
développés pour la description de ’espace poral. Les mod-
éles réseaux par exemple permettent de représenter un ob-
jet volumique avec un ensemble de primitives géométriques
distinctes liées par des relations d’adjacences (Vogel et al,
2001, Delerue et al, 2002 ; Monga et al, 2007).

Nous décrivons dans ce papier une méthode de de-
scription volumique d’un espace poral sur lequel nous
pouvons nous appuyer pour mener des simulations dans
le réseau poreux. La construction du modéle intégre
une phase d’approximation de l’espace poral par un
nombre minimum de boules suivie d’une procédure de
segmentation en sous ensembles de boules simplement
connexes. Cette caractérisation volumique est ensuite
utilisée pour simuler la décomposition de la matiére
organique. Une représentation volumique similaire couplé
a un modéle a base d’agents a été utilisé, dans (Monga
et al, 2008), pour étudier la décomposition de la matiére
organique. Toutefois, le modéle résultant ne permettait
pas de prendre en compte les processus de diffusion. Cette
lacune est résolu avec une approche & base d’équations
aux dérivées partielles. Ainsi, dans ce papier la simulation
de linteraction entre la matiére organique du sol, les
microorganismes et la structure du sol est guidée par un
systéme d’équations aux dérivées partielles de réaction
diffusion. Le modéle de représentation volumique et de
simulation dynamique est appliqué & des données réelles
d’images tomographiques du sol.

La section II présente les données & la base des illus-
trations de ce papier. La section III introduit le mod-
éle de représentation volumique. La section IV présente
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(b) Superposition de 100 coupes de
Grassalnd

Figure 1. Reconstruction sous forme d’un ensemble de voxels

le modéle de répartition de la matiére organique et des
micro-organismes. La section V expose les résultats expéri-
mentaux. La section VI donne une conclusion et fournit
quelques perspectives.

II. LES DONNEES

Nous avons travaillé sur des images tomographiques de

deux échantillons de sol réels qui ont des caractéristiques
différentes (Peth et al, 2008). Le premier est un échan-
tillon de sol de labour, que nous nommons ConvT, et le
second un échantillon de sol de prairie que nous nommons
Grassland.
La taille de I'image qui a été extraite du tomographe est
de 400 %400 * 400 voxels. La résolution des images est de
3.214um pour le ConvT et 5.403um pour le Grassland.
Le rapport de la longueur sur le volume de l'image est
de 1.286 % 1073m/2.13 % 10=%m? pour le ConvT et 2.161 %
1073m/10.1% 107°m? pour le Grassland. Les images to-
mographiques sont illustrées par la figure 1.

CNRIA2015

(a) Voxels de
Grassland

I’échantillon (b) Vue en perspective d’une
représentation de Grassland
obtenue avec 11089294 tétraé-
dres calculés sur 1756017 vox-
els

(c) Boules de l’echantillon de
sol Grassland

Ficure 2. Espace poral et triangulation de Delaunay

III. APPROXIMATION D’UNE FORME VOLUMIQUE PAR
DES BOULES MAXIMALES RECOUVRANT SON
SQUELETTE

Le squelette fournit une représentation simplifiée et
compacte des objets. Blum (Blum, 1967) le compare au
lieu d’extinction des fronts enflammé, si simultanément
au départ tous les points qui constituent les contours
avaient été enflammés. Formellement, le squelette est défini
comme ’ensemble des centres des boules maximales. Une
boule maximale est une boule incluse dans la forme et
qui n’est incluse dans aucune autre boule incluse dans
la forme. Cependant une boule maximale peut étre in-
cluse dans 'union de plusieurs autres boules incluses dans
la forme. Ainsi, on peut enlever les boules qui n’influent
pas sur la topologie afin d’avoir un ensemble minimum de
boules maximales qui caractérisent cette topologie. Nous
chercherons dans cette section a trouver une approximation
par un ensemble boules maximales recouvrant le squelette
de la forme telle que chaque boule soit tangente aux boules
voisines.

A. Ezistence d’un recouvrement minimal

Comme nous travaillons avec données discrétes, il est
toujours possible d’extraire un ensemble fini de boules re-
couvrant le squelette. Cependant, ’ensemble minimal peut
ne pas étre unique. Néanmoins ’ensemble des recouvre-
ments minimum sont homéomorphes (Attali et al, 2007).
De plus, en cherchant toujours les recouvrements avec les



Ficure 3. Ilustration des chaines de boules : les chaines de boules
sont les boules qui ont la méme couleur (Ngom et al, 2012)

plus grosses boules, on peut avoir un recouvrement optimal
par des boules maximales de la forme.

B. Calcul des boules mazimales

Les boules maximales d’une forme volumique sont
obtenues & partir de la triangulation de Delaunay (Figure
IT) des points de sa frontiére. En effet, chaque tétraédre
de cette triangulation est associé & une boule passant par
ses quatre sommets. Cette boule appelé souvent boule de
Delaunay est une boule maximale. L’ensemble des centres
des boules maximales obtenues représente le squelette.

C. Calcul du recouvrement minimal

Ayant obtenu ’ensemble des boules maximales, le re-
couvrement minimum du squelette s’obtient de la maniére
suivante :(1) retenir les boules de Delaunay dans une liste
S, (2)trier les boules dans un ordre décroissant en fonction
de leur rayon, (3) faire tendre ¢ vers 0 ou ¢ est un seuil
définissant la valeur maximale de 'intersection entre deux
boules (4) sortir de S la téte de la liste ie la boule de rayon
maximale M, (5) calculer 'intersection de M avec toutes
les boules de S. Soit [ la valeur maximale de cette inter-
section de M avec les boules de S, (6) si [ est inférieur a
t, mettre M dans la liste finale des boules de S, (7) si la
liste S n’est pas vide, aller & 4, (7) si I'union de tous les
boules contient tous les points du squelette, alors arréter
le processus, (8) sinon, poser t =t + 1 et aller a 4.

Cet algorithme calcule une approximation acceptable du
recouvrement du squelette. La liste finale contient au moins
90% des points du squelette.

D. Décomposition en ensemble de boules simplement con-
neces

Dans la section précédente nous avons décrit une
maniére d’ajuster une forme par un nombre minimum de
boules recouvrant son squelette. Dans cette partie, nous
allons segmenter cet ensemble de boules par des chaines
de boules simplement connexes. Nous appelons chaine de
boules simplement connexe un ensemble C' de boules telle
que : (i) chaque boule de C' a au plus deux voisins dans
C, (ii) il y a uniquement deux boules de C' qui ont un
voisin, (ii) si une boule est retiré de C, alors C' n’est plus
une composante connexe. L’idée principale pour le calcul
des chaines consiste a former les chaines suivant un critére
de voisinage et de rayon des boules comme illustré par la
figure 3.
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FIGURE 4. Schema de décomposition biologique (Schimel and Wein-
traub, 2002)

IV. SIMULATION DYNAMIQUE

Dans cette section nous décrivons une maniére de s’ap-
puyer sur le modéle volumique pour réaliser la simulation
de la dynamique biologique de maniére holistique.

A. Hypotheses

Nous supposons que l’espace poral @ C R® est un en-
semble de boules calculé & partir du modéle décrit dans la
section III.

Les différentes étapes du processus biologiques sont ré-
sumées par la Figure 4. La construction du modéle de dé-
composition s’appuie sur les hypothéses suivantes

— le processus de décomposition fait intervenir six

paramétres : les micro-organismes (MB), la matiére
organique dissoute (DOM), la matiére organique
fraiche (FOM), la matiére organique du sol (SOM),
les enzymes (ENZ) et le C02.

— les micro-organismes secrétent les enzymes(ENZ); la

FOM a une décomposition trés rapide contrairement
a celle de la SOM ; la SOM et la FOM produise la
DOM qui diffuse & travers ’eau dans le sol et qui est
indispensable & la croissance des micro-organismes;
les enzymes dégradés et les micro-organismes morts
sont transformés en SOM et DOM ; la respiration des



MB produit du C02 (Schimel et al., 2002).

B. Présentation du modéle de décomposition

Soient ¢ > 0 un parameétre temps et z = (x1,22,23)" € Q
un point de l'espace. Soient b(z,t), la densité des MB,
n(x,t) la densité de la DOM, my (z,t) la densité de la SOM,
ma(xz,t) la densité de la FOM, e(xz,t) la densité d’enzymes
et ¢(z,t) la densité de CO2. Posons Qp = Q x [0,T] avec
T > 0 un paramétre temps. On déduit de la loi de conserva-
tion des masses et des hypothéses de la section précédente
le systéme suivant :

variation de n— diffusion de n -croissance de b

variation de m;= partie de mortalité de b

| variation de c¢= diffusion de ¢ + production de ¢
(1)
Il découle de I’équation 1 le systéme aux dérivées par-
tielles suivant

.
9 = DyAb+ (K’Zfﬁn—,u—r—zl)b,

O = —gm + (1—aw(Q))e + (1 - az(p))b,
s = A,
% =D.Ae+vb—_e,

\% =D.,Ac+rb

(2)

Ou Dy,D,,,D. et D, sont les coefficients de diffusions,

k est la vitesse maximale de croissance, u est la vitesse de

mortalité, r est la vitesse de respiration des MB, K} est la

saturation, v la vitesse de production d’enzymes, ¢; et co

la vitesse de transformation de la FOM en SOM, K, est

la constante de saturation de cette transformation. { est

la vitesse de dégradation des enzymes. Nous avons ajouté

les conditions d’homogénéités au bord de Neumann et les
conditions initiales de 2.

C. Résolution numérique

Aprés une simplification du systéme sous forme ma-
tricielle, la formulation variationnelle est résolue sur l’es-
pace discret construit & partir du modéle volumique. La
résolution du schéma numérique inclue une phase de dis-
crétisation du probléme par la méthode des éléments fi-
nis et une implémentation a 'aide du solver Freefem3D
(http ://www.freefem.org/ff3d/).

V. RESULTATS EXPERIMENTAUX

.1 Modéles de représentation volumiques

Le modeéle a été testé sur des images tomographiques
de données réelles de sols. Nous avons effectué un seuil-
lage pour extraire ’espace poral. Nous avons ensuite cal-
culé la triangulation 3D des points de la surface (Figure

(variation de b= diffusion de b + croissance de b - mortalité

variation de mo— diffusion de mo-+partie de mortalité de b
variation de n— diffusion de n-+partie de mortalité de b - croissance de .

5 = DpAn + =5 (crmy + eamy) — 222b+ ar (Q)e + az ()b,
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Ficure 5. Courbe d’évolution des micro organismes et de la matiére
organique dissoute

IT) & laide de version simplifiée du code Tetmesh-GHS3D
(George, 2004). Ensuite nous avons utilisé 1’algorithme
décrit dans la deuxiéme section pour calculer le recouvre-
ment du squelette par des boules maximales. Les chaines
simplement connexes qui en résulte sont illustrées par la
figure 3 (b).

A. Simulation dynamique

L’espace poral est supposé étre totalement rempli d’eau
afin que les réactions biologiques puissent avoir dans tout
I’espace. Nous avons introduit initialement 1000ug de
carbon-MB et 10000pg de carbon-DOM. Nous avons sup-



(b) Evolution aprés 250 jours

Fi1Gure 6. Courbe d’évolution spatiale du sol prairie

posé qu’il n’y avait pas initialement d’enzymes, de SOM, de
FOM et de CO2. Les microorganismes morts sont transfor-
més en SOM et non en DOM. Les paramétres des micro-
organismes (Monga et al., 2008) sont k = 0.7 /par jour,
Kb=10.264 mg C /g, u =0.001 /par jour, r = 0.02 /par
jour. Le pas de temps dt a été fixé a 1 jour.

La distribution des microorganismes et de la matiére or-
ganique a été initialement effectuée en fonction de la taille
des pores. La matiére organique dissoute a été mis dans les
pores de rayons compris entre 5 et 10 ym et les microor-
ganismes ont été mis dans les pores de rayons supérieur a
10 wm. La matiére organique dissoute diffuse dans I’espace
poral et est consommé par les microorganismes lorsqu’il
est en contact avec eux.

Les résultats de I’évolution des paramétres du modéle sont
illustrés par la Figure 5. La dynamique de croissance des
microorganismes n’est pas la méme pour les types de sol.
La croissance est maximum vers 75 jours. Il n’y a plus de
décomposition aprés 90 jours. Avec les mémes conditions
initiales, la décomposition de la matiére organique est plus
importante avec le sol de prairie (Grassland).

L’évolution spatiale de la décomposition de la matiére or-
ganique aprés 250 jours est illustrée par la figure 6. La
structure du sol et la distribution des microorganismes
dans le sol jouent un role fondamentale dans la décom-
position microbiologique de la matiére organique.

VI. CONCLUSION

Nous avons présenté un modéle de représentation
d’images volumiques par primitives géométriques simples.
C’est une représentation hiérarchique qui fournit une de-
scription d’images tridimensionnelles. Elle préserve aussi
la plupart des propriétés topologiques et géométriques.
Nous avons appliqué & la caractérisation par des boules
un modele de simulation dynamique. La simulation nous
a permis d’affirmer I'impact de la structure du sol sur
l’activité biologique.

Comme perspectives nous travaillons a la généralisa-
tion du modéle avec l'utilisation d’autres primitives qui
épousent plus la forme des galeries du sol. Ensuite nous en-
visageons d’utiliser cette représentation pour la simulation
de l’activité biologique et des propriété hydro-chimique du
sol & l'intérieur du réseau poreux a différents échelles.
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