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L'imagerie 4D (espace + temps) s'est imposée comme un outil puissant pour collecter des
informations quantitatives sur les processus biochimiques et sur leurs évolutions. Pour traiter
les données et extraire les informations quantitatives, des outils de traitement d'images sont
nécessaires afin de développer des modeles mathématiques permettant de déchiffrer et de
prédire les aspects non intuitifs des processus biochimiques.

Pour caractériser la croissance des cellules dans un contexte multicellulaire, nous avons
développé un pipeline d'imagerie 4D qui nous a permis de suivre et de quantifier les cellules
dans les méristemes d'Arabidopsis thaliana. Les résultats nous ont permis de réfuter
I'nypothése non examinée selon laquelle les cellules de meristem se divisent a une taille
critique ou aprés qu'une période de temps fixe s'est écoulée. Nous avons montré que les
cellules suivaient une régle de régulation de la taille qui est intermédiaire entre la division a
une taille critique et I'ajout d'un incrément critique [1]. Nous avons ensuite utilisé le pipeline
d'imagerie pour étudier le lien entre la régulation des génes et la croissance pendant le
développement des fleurs d’Arabidopsis et nous avons généré un atlas 4D du
développement de fleur incluant les taux de croissance cellulaire et les patrons d'expression
de génes. En utilisant des modéles mathématiques, nous avons constaté que le réseau de
régulation génétique extrait de la littérature n'expliquait qu'une minorité des patrons
d'expression. Cela a été considérablement amélioré en ajoutant des hypothéses d’interaction
des geénes. Une étude corrélative entre la croissance et I'expression des génes nous a
permis de proposer des hypothéses sur le role des génes dans la morphogenése [2]. Nous
avons ensuite adapté le pipeline d'imagerie 4D pour étudier la déconstruction de la biomasse
lignocellulosique au cours de I'hydrolyse enzymatique qui peut étre considérée comme le
mécanisme opposé par rapport a la croissance [3]. Un défi a surmonter était la dégradation
de la paroi cellulaire pendant I'hydrolyse qui rendait les algorithmes de segmentation
classiques inadaptés. Donc, une méthode innovante a été développée qui utilise la
segmentation avant I'hydrolyse pour calculer les segmentations pendant I'hydrolyse. Les
quantifications ont suggéré des corrélations quantitatives reliant les marqueurs de
déconstruction a travers les échelles.

Les outils de quantification sont intégrés dans un logicielle de manipulation et d'analyse
d'images 4D, appelée BIOMODLAB qui intégre divers composants pour visualiser et
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analyser des jeux de données 4D fournissant une interface unique pour obtenir des données
quantitatives précises requises pour l'analyse et la modélisation des processus biologiques
et biochimiques.
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