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Introduction


La biophysique s'occupe de caractériser le vivant avec des méthodes issues de la physique.


Un des champs de la biophysique est la biomécanique qui consiste à caractériser les propriétés mécaniques du monde vivant. Diverses méthodes existent pour étudier ces phénomènes à diverses échelles.


Le microscope à force atomique (ou AFM est un instrument permettant de sonder les propriétés mécaniques à une échelle sub-cellulaire. De l'ordre du nanomètre en condition idéale, elle permet d'obtenir une définition d'une vingtaine de nanomètres en condition physiologique (cellule vivantes, dans son milieu de culture).


Bien que l'utilisation de l'AFM soit devenu relativement facile ces dernières années, le traitement des données résultant des expériences était difficile, et chaque laboratoires allait de sa propre implémentation.


Ces quatre dernières années, j'ai développé, d'abord le soir et le week-end, ensuite dans le laboratoire qui m'a accueilli l'EPFL et actuellement l'Unil, un programme permettant de traiter semi-automatiquement les données issues de ce microscope. Aujourd'hui, ce programme est assez mature pour être publié et être remis à la communauté en tant que logiciel libre (GPLv3).

Mais que fait OpenFovea ?


Le principe du microscope est de mesurer la flexion d'un levier en fonction de l’interaction de sa pointe, une pyramide dont le sommet fait une 20aine de nm. Plus on appuie, plus le levier se fléchit. On peut donc mesurer quelle force il faut appliquer pour enfoncer la pointe à une certaine profondeur. On récolte donc un signal appelé courbe "Force-Distance". Une série d'animations faites par votre serviteur est disponible ici.


OpenFovea traite donc ce signal pour y reconstituer la topographie et les propriétés élastiques de l'échantillon étudié.


Si l'on modifie la pointe de telle sorte qu'elle interagit avec certaine molécules, en y attachant des anticorps, ou des protéines s'attachant a des récepteurs sur la surface, lors de la rétraction de la pointe, le levier se fléchira vers le bas. A un certain moment, la force appliquée par le levier sera plus forte que la force d'interaction entre la pointe et le substrat. Vous me suivez toujours ? La vidéo explicative vous aidera. OpenFovea permet aussi de détecter ces signaux dans les courbes. En y extrayant la position où ces "événements" arrivent, leur force et d'autres paramètres, on accède a des information intéressante sur la liaison de ces protéines.

Avec OpenFovea, nous pouvons aussi corréler les information de plasticité et de présence/absence de ces événements. Le tout avec la possibilité de faire des graphiques sous forme d'histogramme, de scatter-plot, de cartographie, de volume 3d.

Et avec quoi OpenFovea a été codé ?


Python. C'est un langage simple et puissant possédant une bibliothèque de grande qualité pour le sujet présent. scipy, numpy, matplotlib pour le côté scientifique, python-gtk pour l'interface graphique, python-opengl pour le rendu 3d.

Ça veut dire quoi OpenFovea ?


La fovea est la zone de plus haute densité de récepteurs sur la rétine. C'est là où se forme l'image la plus précise dans notre vision.


Fovea est aussi l'acronyme de FOrce curVE Analysis. C'est tiré par les cheveux et je l'assume.

Où est la page du projet ?


Vous pouvez trouver la page principale du projet sur http://www.freesbi.ch/openfovea avec capture d'écran et documentation.


Les source et binaires se trouvent sur le serveur launchpad
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