Guide d’utilisation du logiciel De Visu

Utilisation du module « rétine »

L’appellation des cônes sera non pas les termes de cônes rouge, vert ou bleu , mais cônes S , M ou L (pour short, médium ou long Waves) et est indiquée sur le spectre.

Première étape d’utilisation : en restant au niveau des cônes 

Que cherche -t-on  à montrer ?

L’objectif de ce module est de chercher à démontrer qu’il est possible de coder l’ensemble des fréquences du spectre visible avec seulement deux types de cônes (dès l’instant que leurs courbes de sensibilité couvrent, à elles deux, l’ensemble du spectre et se recoupent sur plus de la moitié du spectre de fréquence. En considérant les opsines L et M, on remarque qu’une grande partie du spectre (teintes violettes) n’est pas « couvert » alors que la présence du cône S et de l’un des deux cônes L ou M permet de couvrir l’ensemble du spectre, mais en laissant des ambiguïtés, c’est à dire des fréquences pour lesquelles les intensités de réponse des cônes considérés sont identiques.
· Chargement du fichier trois_reels.con

On observe :

Que toutes les fréquences sont couvertes par une valeur de la réponse des cônes.

Qu’une grande partie du spectre est couverte par deux cônes au moins.

Qu’il n’y a pas de zones d’ambiguïté pour laquelle une même réponse des cônes correspond à deux fréquences distinctes.

· On entre un modèle quelconque

-L’utilisateur entre un modèle de cône 

-Il demande le calcul de la réponse des cônes. Pour chacune des fréquences (Hue) du spectre visible, il lit entre crochet les intensités de réponse de chaque type de cônes, ou triplet de réponse. 

-Le logiciel lui indique les ambiguïtés c’est à dire les couples de fréquences (Hue) pour lesquelles on obtient deux triplets de réponse identique. Dans la fenêtre ambiguïté, le logiciel affiche les deux fréquences ambiguës et leur triplet commun de réponse. En cliquant sur une de ces lignes, l’utilisateur peut lire directement sur le graphique les positions des ambiguïtés. Certaines fréquences (troisième fenêtre) ne sont pas définies, c’est à dire qu’aucun cône ne répond.

-Tenant compte des ces deux choses, pour que l’utilisateur comprenne les déficits de codage (bouton voir) le logiciel propose une reconstruction de l’image de départ (photographie, spectre de lumière, test de daltonisme) selon le principe suivant :

-si il n’y a pas d’ambiguïté pour la fréquence (Hue) du pixel considéré, le logiciel recréé un pixel ayant les mêmes caractéristiques HSL que celui de départ
- s’il y a ambiguïté c’est le pixel correspondant à la fréquence la plus petite (longueur d’onde la plus longue) qui sera créé (choix arbitraire du programmeur)

Ainsi là où il y avait ambiguïté on aura une couleur qui pourra différer de l’initiale, et là où il n’y avait pas de réponse des cônes on aura un pixel noir.

Le problème est dans l’intégration de la luminance par les cônes. Pour l’instant l’image est reconstruite avec la même luminance que dans l’image initiale, sauf s’il s’agit d’un pixel dont la teinte n’active aucun cône.

Problème restant

Comment est codée la luminance, sachant que dans la rétine centrale il n’y a pas de bâtonnet. 
Il existe un système de traitement des potentiels de récepteurs des cônes L et M qui active les cellules ganglionnaires de type magno et qui est considéré comme le système transmettant les informations de luminance. De plus ce système est supposé augmenter la discrimination de fréquences du spectres.
Deuxième étape d’utilisation : en tenant compte du traitement opéré par le système M, P, K 
(cellules ganglionnaires de type Magno, Parvo ou Konio)

Que cherche-t-on à montrer ?

Avec la fonction « courbe de variabilité » on cherche à montrer que la discrimination des fréquences au sortir des cellules ganglionnaires est meilleure qu’au sortir des cônes. Nous ne traitons pas la luminance pour l’instant.

Pour deux fréquences successives (deux triplets de réponse de cônes),  on calcule, en %, la différence de réponse de chaque cône et on additionne ces 3 pourcentages, on  obtient une variabilité de réponse des cônes pour ces deux fréquences. On fait de même avec les réponses des cellules ganglionnaires aux deux mêmes fréquences. En comparant la variabilité des cônes avec celle des cellules ganglionnaires, on s’aperçoit que cette dernière est toujours supérieure à celle des cônes (cette différence est bien marquée pour des teintes bleu-vert). 

Pour l’instant le logiciel calcule uniquement la pente de chaque courbe (cônes et voies) et les affiche quand on presse sur le bouton « courbe de variabilité ». On obtient un calcul partiel et une comparaison des cônes et des voies en déplaçant le petit carré rouge situé à droite du bandeau des fréquences et en le plaçant sur une des fréquences du spectre.

Problème qui persiste

Il faudrait pouvoir reconstruire l’image à partir des informations sortant des voies, en tenant compte non seulement de la teinte (Hue ou fréquence) mais aussi de la luminance.
Utilisation du module « les opsines »

Que cherche-t-on à montrer ?

On est encore avec ce module sur la problématique de la nécessité ou non de trois cônes pour voir le monde en couleur. On cherche à montrer qu’au cours de l’évolution le nombre de type de cônes a augmenté.
Les arbres phylogénétiques issus de la comparaison de séquences polypeptidiques et nucléotidiques des opsines (selon les fonctionnalités du logiciel Phylogène) sont fournis et l’utilisateur doit les compléter en plaçant correctement les noms des pigments dans ces arbres, en se fondant sur les données des matrices de distances.

Remarque : 
-selon qu’on tient compte ou non des délétions dans la comparaison deux arbres sont possibles

-il existe 15 acides aminés différents entre les opsines des cônes M et L, cependant les séquences nucléotidiques (fichiers PDB) sont identiques (différence d’épissage des ARN ?????).

La structure 3D de la rhodopsine de porc est également visible selon le logiciel Rasmol 2.6, on peut y matérialiser la position du rétinal (ici retinal-cis) en allant chercher son nom (RET) dans la page PDB et en l’inscrivant (select RET) dans la ligne de commande de Rasmol Command Line.

Utilisation du module « génétique »

Que cherche –t-on à montrer ?

On cherche à faire découvrir à l’utilisateur le mode de transmission des gènes des opsines des cônes L ou M :  gène récessif, lié à l’X
Le module permet de simuler des croisements dont on choisit le phénotype, le génotype étant tiré aléatoirement. Les arbres généalogiques sont créés en cliquant directement sur le symbole du sujet « à marier ». Leur interprétation est laissée à l’utilisateur.
Pour correction il est possible de connaître les génotypes des individus en allant dans option « avec info génotype »

