DevoCellPlayer

Visualisez vos cultures in-silico

Documentation utilisateur



1 - Introduction

DevoCellPlayer est un logiciel de visualisation dédi¢ a la simulation informatique de cultures
cellulaires. Grace a DCP, les présentations de vos résultats numériques seront plus explicites et
faciliteront votre communication.

2 - Présentation

DevoCellPlayer reprend les fonctionnalités classiques de tout logiciel de visualisation de films :
play, pause, stop, chapitres, etc...

Il y ajoute des fonctionnalités dédiées a la visualisation de simulations numériques :
accélérer, ralentir, inverser le temps, tour par tour et zoom/dezoom.

Vue d'ensemble :

. Barre de titre - [chapitre(vitesse):tour actuel/total tour]
: Barre des menus

- Surface de visualisation

. barres de défilement spatial (fleches clavier)

. barre de défilement temporel
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13 : Tour par tour (touche Entrée)
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16 : Légende des couleurs choisies pour la simulation

Les barres de défilement spatiales et temporelle sont dotées de curseurs qui vous permettent de
choisir 1'espace-temps que vous souhaitez visualiser. Vous pouvez aussi faire défiler le cadre de
visualisation simplement en cliquant avec le bouton gauche dans la fenétre et en déplagant le plan
de visualisation par glissement. Avec le bouton droit, vous pouvez centrer la vue sur la zone désirée
et vous pouver zoomer/dézoomer avec la molette de la souris.

3 - Utilisation

DevoCellPlayer se branche sur votre simulation par l'intermédiaire d'une sortie texte formattée.
DCP se charge de l'interprétation et de la mise en forme de l'affichage. Vous devez simplement
programmer votre simulation pour créer cette sortie texte. Si vous travaillez en Java, vous
bénéficierez d'outils qui vous faciliteront grandement la tache. Si vous travaillez dans d'autres
langages, vous pourrez développer les méthodes équivalentes en vous appuyant sur les algorithmes
déja développés en Java.



3.1 - Prérequis

DevoCellPlayer suppose que vous faites des simulations cellulaires au tour par tour. L'espace de
simulation est de taille fixe. Le nombre de cellules est illimité, en théorie. En pratique, cela fera
ralentir la visualisation et nécessitera plus de mémoire. La mémoire allouée par défaut permet de
visualiser des simulations de grandes populations, cependant vous pourrez augmenter cette
allocation si vos besoins I'exigent.

3.2 - Format des données

Pour étre branchée a DevoCellPlayer, votre simulation doit produire une sortie texte composée de
trois fichiers différents :

- description des états (*.stt)

- description des actions (*.act)

- description de la simulation (*.dta)

Le fonctionnement de DevoCellPlayer est similaire a une animation scriptée en Flash. La simulation
se déroule sur une ligne de temps répartie sur les lignes de temps individuelles des cellules.

Le fichier de description des états présente les états que vous désirez utiliser ainsi que les couleurs
et formes pour les afficher. Les états sont des aspects statiques de l'affichage cellulaire.
Indépendants des actions, ils peuvent vous servir a marquer certaines cellules d'une fagon spécifique
ou a indiquer une étape particuliére de votre simulation. Les états peuvent étre changés au cours
d'une action sans modifier sa progression.

Le fichier de description des actions sert d'interprete entre les actions standard d'une simulation
cellulaire (division, déplacement, gestion du substrat, etc...) et les actions que vous désirez utiliser.
Une action se décrit par son nom, l'action standard a laquelle elle fait référence et différents
parametre de vitesse et de progression. Les actions influencent 1'animation des cellules concernées
mais pas leur état.

Le fichier de description de la simulation contient les informations nécessaires a une visualisation
pertinente de vos résultats de calcul en appui sur les descriptions d'actions et d'états. Chaque cellule
dispose de sa propre ligne de vie et interpréte comme une actrice les actions et €tats dictés par son
script. Les scripts des cellules-actrices peuvent étre groupés sur le méme tour de la ligne de
simulation.

Pour des raisons de facilité d'écriture et de concision, la syntaxe adoptée pour rédiger les 3 fichiers
d'un résultat de simulation est inspirée de la syntaxe JSON (cf http://www.json.org/)

Vous trouverez en annexe les diagrammes présentant les grammaires pour les trois documents que
vous devez produire.

3.3 — Flux en temps réel

Vous pouvez utiliser DCP en parallele avec le calcul de vos simulations. Pour cela, ils vous suffit
d'initialiser les données avec les 3 documents standards et d'envoyer la sortie données de votre
simulation dans le fichier dcp.dta situé dans le dossier d'installation de DCP. Cliquez ensuite
dans « fichier — mode flux » pour activer la lecture en temps réel.



Annexe A : syntaxe des documents a produire

Voici les spécifications grammaticales décriture des fichiers onkovisu

quelques indications :
crsignifie Cariage Return, retour ala ligne
R.G.B : Red, Green, Blue (Couleur)
le diamétre d'une cellule en stase normale est de 1

pour faciliter l'utilisation je vous invite 3 noter les extensions comme suit
Fichier états : masimulation.stt
Fichier actions : masimulation.act
Fichier données : maSimulation.dta

en': couleur noyau
¢p : couleur plasma (négatif de cn par défaut)
cb couleur bordure (cn par défaut)
cs : couleur substrat (cn par défaut)

Forme par défaut : disque
liste des formes :

Cas particulier ; |'état "backColor® permet de
d tion

2 triangle Ia couleur du fond de visual

R,G,B définissent
une couleur, ce sont
des entiers de 0 3 255

NOOP : stase normale, aucune activité
DNAx2 : doublement ADN
GROWTH : doublement masse
PROP : prophase
META : métaphase
ANAP : anaphase
TELO : télophase
CYTO : cytokinése
KILL : disparition de l'affichage
MOV : déplacement
ABS : absorbtion de substrat
TRA : transformation de substrat
RE] : rejet de substrat
APO : apoptose (le cadavre reste visible)
MITO : mitose (succession de ses phases)

dx:double |->©—)I

dy:double

dX. dY et dT définissent le mouvement
de I'animation (MITO, MOV, etc...)
changement de direction/taille

"tour" indique le tour de simulation, surla méme ligne se
succédent les différentes modifications cellulaires
faites a ce tour, séparées par un point-virgule.

Un tour peut n'étre suivi d'aucune information cellulaire, ce qui
permet de marquer le dernier tour méme si rien ne s'y passe

Données

nestring

boundsixe,yow h

ue de cellule

les paramatres de bords sont des entiers :
xo. yo : origine du repére de simulation
w.h: largeur.hauteur de la simulation

Le chapitre permet de définir
des séquences d'animations et des
points d'articulation de simulation

Pxonm

nouvelles coordonnées. si besoin est
|a taille est optionnelle

state:String

nouvel état, nouvelle action ou nouvelle étape d'action
si un éat et une action portent le méme nom, I'état est prioritaire
seuls le dernier état et la demiére action sont pris en compte
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