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CONTEXTE

Le développement de la biologie intégrative se caractérise par la mise en œuvre 
de nouvelles techniques qui produisent des données en masse et de nature 
variée: analyse des séquences, des données d'expression, des données-
images, des données bibliographiques, ... Faciliter l'extraction et la structuration 
automatiques des informations dynamiques contenues dans des séquences 
temporelles d'images obtenues en vidéo-microscopie 4D est désormais une 
nécessité en biologie pour rendre compte de la localisation et la conformation 
spatio-temporelle de nombreuses constructions de la cellule.

Cette problématique représente aussi un véritable défi scientifique en traitement 
d;image qui implique mathématiques appliquées et informatique.

RESULTATS

PROJET

• Etude du problème de la restauration de séquences temporelles d’images 4D 
[1-4] et développement d’un logiciel associé. 
• Etude de la présentation par kymogrammes pour la reconstruction de 
trajectoires spatio-temporelles [6-7].
• Etude de la détection de petites particules dans des images en environnement  
bruité [5].  
• Construction de simulateurs 4D pour le trafic cellulaire.

Ce projet, centré autour de l’imagerie dynamique, vise à avancer dans la 
compréhension de l’évolution dynamique de deux protéines qui feront l’objet 
d’expérimentations:  CLIP 170 impliquée dans l'ancrage des kinétochores
(complexe protéique assemblé autour du centromère de chaque chromatide 
des chromosomes), aux extrémités des microtubules ; Rab6a' impliquée dans 
une nouvelle voie de transport entre l'appareil de Golgi et le réticulum 
endoplasmique. 

Il exige de se doter de modèles mathématiques et d’outils informatiques pour :

• construire des descripteurs de mouvement de bas niveau en vidéo
microscopie (trajectoires spatio-temporelles partielles)

• suivre des particules mobiles dans des séquences 4D en tenant compte des 
événements de coalescence et des interactions multiples entre les particules 
et groupes de particules en mouvement. 

• reconstruire et analyser la trajectoire complète de chaque particule ou 
groupe de particules. 

• comparer les descripteurs de mouvement pour la reconnaissance 
d’événements spatio-temporels en biologie cellulaire.

LABORATOIRES IMPLIQUES

Adapter les algorithmes d’estimation du mouvement et de suivi de
particules en prenant en compte toute la complexité des dynamiques des 
groupes de particules en nombre élevé, et toute la spécificité de la vidéo-
microscopie 4D.
Identifier et apprendre des modèles de dynamiques en vidéo-microscopie
pour la reconnaissance, en s'appuyant notamment sur des techniques 
d'apprentissage et de modélisation stochastique (processus markoviens).
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Restauration spatio-temporelle d’une image 3D réelle présentant l’appareil de 
Golgi et les vésicules de transport de protéines (spots lumineux) – IRISA.

2004 Décembre (Paris): démarrage

2005 Début de thèse de I. Bechar (bourse ACI-IMBIO) ; séjour de J. 
Boulanger (IRISA) à l’INRA et de V. Racine (Institut Curie) à l’IRISA ; 
réunion d’avancement en septembre (Rennes).

RESULTATS EXPERIMENTAUX

CALENDRIER

MOTS CLES

Vidéo-microscopie 4D, analyse de séquences d’images, débruitage et 
détection, apprentissage statistique, estimation du mouvement, suivi de 
particules, trajectographie, kymogrammes, protéines Rab6 et CLIP 170.

Extraction de trajectoires spatio-temporelles dans un volume 4D par la 
méthode des kymogrammes - Institut Curie & INRA.  

Reconstruction 4D de trajectoires partielles de vesicules de transport - INRA.  


