Zoo/Phytolmage, logiciel gratuit (Open Source) pour I'analyse d'images numériques de plancton
http://www.sciviews.org/zooimage

Zo0o /PHYTOIMAGE VERSION 5.4-0

Analyse d'Images de Plancton Assistée par Ordinateur

MANUEL UTILISATEUR

L'équipe de développement de ZooImage
Septembre 2015

Ph. Grosjean, K. Denis & G. Wacquet: Ecologie Numérique des Systémes Aquatiques, UMONS, Belgique
X. Irigoien, G. Boyra & I. Arregi: AZTI Tecnalia, Espagne

A. Lopez-Urrutia: Centro Oceanogrdfico de Gijon, IEO, Espagne

M. Sieracki & B. Tupper (FlowCAM plugin)

Z.00/PuyTOIMAGE 5 — MANUEL UTILISATEUR 1


http://www.sciviews.org/zooimage

1. INTRODUCTION

L'analyse d'échantillons zooplanctoniques ou phytoplanctoniques est traditionnellement
associée a de longues et fastidieuses séances de comptage des particules fixées de plancton sous
binoculaire et avec des vapeurs de formaldéhyde flottant autour. Bien que cette image du
planctonologiste restera probablement pendant un certain temps, il semble y avoir une autre fagon de
recueillir des données sur le zooplancton : I'analyse assistée par ordinateur d'images numériques de
plancton. Toute une gamme de matériel pour prendre des photos de nos animaux, a la fois in situ
et/ou a partir d'échantillons fixés, est maintenant disponible : FlowCAM, OPC laser, VPR,
Zooscan, ... (plus, a venir, 'holocam, Sipper, Zoovis, bouée HAB, ...), sans oublier I'utilisation d'un
appareil photo numérique sur binoculaire ou avec un macro objectif. Cependant, les images
numériques de zooplancton sont a peine utilisables en tant que telles : elles doivent étre analysées de
maniere a extraire des attributs biologiquement et écologiquement significatifs a partir des pixels. Un
logiciel permettant de réaliser une telle analyse est donc indispensable.

Zoo/Phytolmage a pour objectif de fournir une solution puissante et riche en fonctionnalités
logicielles pour utiliser les images de zooplancton ou phytoplancton provenant d'origines diverses et
les transformer en une table de mesures utilisables (c'est-a-dire, les abondances, les spectres de taille
totaux et partiels, les biomasses totales et partielles, .. .). Zoo/Phytolmage n'est pas fermé a l'un des
dispositifs cités précédemment, et n'est pas un produit commercial. Il est distribué¢ gratuitement
(licence GPL, distribuée a travers son site web, http://www.sciviews.org/zooimage) et est ouvert, ce
qui signifie qu'il fournit un cadre général pour importer des images, les analyser et exporter les
résultats a partir et vers un grand nombre de systémes. Donc, tout le monde peut utiliser
Zoo/Phytolmage... mais mieux encore, chaque développeur peut également y contribuer! L'approche
Open Source de cablage de nombreux développeurs a travers le monde dans un projet commun a
déja montré son efficacité : Linux, Apache, mais aussi R ou Image]J dans le domaine des statistiques
et de l'analyse d'image respectivement, sont de bons exemples. Zoo/Phytolmage est basé sur ImageJ
et R, et fonctionne sur Linux ... mais il peut aussi étre exécuté sur Windows, Mac OS ou diverses
Unixes'. La meilleure qualification de Zoo/PhytoImage est sa "réutilisation". Il est né en réutilisant
diverses caractéristiques de logiciels existants comme Image], ou R, et fournit lui-méme des
composants réutilisables, au bénéfice des utilisateurs et des développeurs.

Zoo/Phytolmage peut étre utilisé sur des images acquises dans différentes situations : in situ
(comme le VPR ou la bouée HAB) ou dans un laboratoire (échantillons fixés numérisés avec le
Zooscan, par exemple). Le cadre général de Zoo/Phytolmage est congu de maniere a ce que le
logiciel soit capable de traiter efficacement des images de caractéristiques et d'origines diverses. Par
conséquent, ce n'est pas un systéme rationalisé et rigide. Il est plutét constitu¢ d'un ensemble
d'applications différentes et personnalisables rassemblées en un seul systeme. Ce manuel utilisateur
vous guidera dans votre premiere utilisation de Zoo/Phytolmage.

Ce manuel décrit la version actuelle de Zoolmage (5.4-0), qui sera une version publique! Il est
adapte aux besoins de nos partenaires: UMONS, IFREMER, Belspo, ULCO et LISIC. 4/5 du code
est commun avec la version 3.0-5, qui est publique et téléchargeable a partir du site du CRAN
(http://cran.r-project.org).

1 La version courante est développée principalement sur MacOS X, mais a été également testée sur Windows et Linux.
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2. CHANGEMENTS PAR RAPPORT AUX VERSIONS 3,4 ET 5

La version 3.0 de Zoo/Phytolmage est la derni¢re version publique distribuée sur
http://www.sciviews.org/zooimage jusqu'a présent. Les versions 4 et 5 du logiciel n'étaient pas
publique et contenaient plusieurs développements réalisés pour nos besoins (universit¢ UMONS) et
pour nos principaux partenaires : I'TFREMER en France et Belspo (Politique Scientifique Belge) en
Belgique.

La version 5.4-0 de Zoo/Phytolmage contient la plupart de ces développements dans un
systeme revisité, et est distribu¢ sur le site du CRAN (http://cran.r-project.org). Enfin, les récentes
nouveautés apportées dans cette version compléte I'ensemble des fonctionnalités. Les principales
modifications sont les suivantes :

* Refonte du code pour l'exécuter sur la dernicére version de R (version 3),

* Refonte de l'interface graphique pour une meilleure ergonomie et une simplicité d'utilisation,
* Développement de routines pour importer et analyser les données automatiquement,

*  Optimisation du module de correction d'erreur, d'un point de vue technique et ergonomique,

* Intégration d'un module de dénombrement des colonies, et adaptation du code pour
l'exportation des résultats,

* Développement de routines pour l'apprentissage actif, utilisant des échantillons validés
comme données contextuelles,

* Corrections li¢es a l'utilisation des fonctionnalités de Zoo/Phytolmage a partir des menus.

Parmi ces changements, un des plus important pour les utilisateurs finaux est probablement la
nouvelle interface graphique utilisateur. Cette derniere a été étudiée du point de vue de son
adéquation pour des traitements spécifiques liés aux besoins des principaux partenaires, et des
modifications ont déja été apportées dans les versions antérieures. Il apparaissait cependant désirable
d'augmenter considérablement l'interactivité visuelle avec le logiciel, notamment au niveau de la
visualisation des vignettes, des données brutes et de l'automatisation de certaines taches. Pour cela,
une refonte complete de l'interface graphique utilisateur de Zoo/Phytolmage sur base de définition
des "use cases" dans le cadre d'une perspective d'exploitation en routine, est nécessaire.

Un des objectifs principal de la refonte de l'interface graphique utilisateur de Zoo/PhytoImage
réside dans la réduction du nombre de taches de I'utilisateur pour l'importation et la mise en forme
des données. A cette fin, les outils de traitement d'images et de transformation des données brutes
sont appliqués implicitement.

Dans Zoo/Phytolmage version 5.4-0, l'interface graphique est construite a l'aide du package Shiny.
Celui-ci permet de créer facilement des applications interactives web avec R. C'est pourquoi, il est
nécessaire d'avoir un navigateur internet installé sur votre machine afin de lancer l'interface
graphique utilisateur.

Dans les versions précédentes de Zoo/Phytolmage, le critere d'arrét pour la validation
manuelle des vignettes dans le cadre de la correction de I'erreur, était étroitement lié aux nombres de
suspects et a l'erreur résiduelle correspondante. Cette méthode nécessitait alors une validation de la
quasi-totalit¢ des vignettes considérées comme suspectes. Suite aux besoins des principaux
partenaires en terme de temps de réaction li¢ aux risques environnementaux, il est apparu nécessaire
de revoir la stratégie de mise en ceuvre du module de correction de l'erreur afin de réduire la durée
de validation manuelle des vignettes.
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Jusqu'a présent, Zoo/Phytolmage permettait d'obtenir des identifications semi-automatiques
pertinentes du plancton mais sans distinguer une cellule d'une colonie. Or, méme si les colonies
contribuent en grande partie a la productivité annuelle, I'ensemble des estimateurs de /a biomasse
sont calibrés essentiellement sur l'abondance en termes de cellules par unité de volume. Dans ce
contexte, un module de dénombrement des colonies, répondant aux besoins des principaux
partenaires, a ¢été intégré au logiciel. Cette intégration a cependant nécessité des modifications
importantes dans le code pour les calculs des biovolumes, biomasses, etc.

Généralement, la reconnaissance semi-automatisée des particules de plancton dans un
¢échantillon d'eau, doit passer par la construction d'un set d'apprentissage reflétant la variabilité des
especes rencontrés dans le milieu naturel, mais également la variabilit¢é morphologique des particules.
Pour cela, il est nécessaire de réaliser un set d'apprentissage volumineux sur au moins un an pour
reprendre les variations saisonniéres et de le moduler par zone géographique. Cependant, un tel set
d'apprentissage meéne a un outil de classification figé, et ne permet donc pas une adaptation
temporelle aux échantillons analysés. L'apprentissage actif utilise les données validées en routine sur
les échantillons pour enrichir le set d'apprentissage, et ainsi l'adapter géographiquement,
temporellement et saisonnierement, de manicre totalement transparente. Dans cette nouvelle version
de Zoo/Phytolmage, des routines permettant l'intégration de données contextuelles ont été
développées et intégrées au code, afin de réduire le nombre d'erreurs de prédiction et par
conséquent, la proportion de vignettes a valider.

3. INSTALLATION ET EXECUTION

3.1. Exigences matérielles

L'analyse d'images et la classification automatique des images sont des processus
informatiquement intenses, et vous aurez probablement a analyser beaucoup d'objets (généralement
des centaines de milliers, voire des millions). Ainsi, vous aurez besoin d'un ordinateur récent et
puissant pour exécuter Zoo/Phytolmage décemment. En particulier :

* Un microprocesseur multi-coeur récent et rapide, et un processeur multithreads.

*  4Gb de mémoire RAM ou plus. Selon la taille des images que vous voulez analyser, vous
pourrez avoir besoin de plus de mémoire. Les trés grandes images issues d'un scanner a plat
requiérent au moins 1Gb de RAM. Les images du Zooscan peuvent en requérir plus!
Auyjourd'hui, il est treés facile d'utiliser 16Gb ou 32Gb de RAM sur des systémes 64-bits, donc
envisagez sérieusement cette option.

* Apres la vitesse de processeur et la RAM, la partie suivante la plus importante de I'ordinateur
pour travailler sur les images, est la carte graphique et 1'écran. Choisissez une carte
graphique rapide et optimisée permettant l'affichage de 12801024, ou 1600x1200 pixels ou
plus avec une profondeur de couleur 24/32 bit (millions de couleurs), associée a un écran
haute qualité de pas moins de 19°. Une configuration double-écran peut également aider car il
permet d'avoir plus d'espace pour afficher cote-a-cote les images et les graphiques.

* Bien que Zoo/Phytolmage optimise I'espace disque en compressant tous les fichiers, traiter
un nombre important d'images haute résolution consomme beaucoup d'espace sur le disque.
Vous avez donc besoin d'un disque dur rapide d'une capacité d'au moins 2-4Tb. Un petit
disque SSD augmente considérablement la vitesse d'analyse lorsqu'il est utilisé pour stocker
les quelques échantillons qui sont en cours d'analyse.

* Finalement, un bon systéme de sauvegarde est également requis, sauf si vous utilisez un
systeme RAID.
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3.2. Installation de Zoo/Phytolmage sous Windows

La version 5.4-0 de Zoo/Phytolmage nécessite une version récente de R? (version 3.0.x ou
plus). Elle peut étre téléchargée directement sur le site du CRAN (http://cran.r-project.org).

Pour le lancement et l'utilisation de l'interface graphique utilisateur interactive, il est
également nécessaire d'installer un navigateur internet compatible avec votre systéme d'exploitation.
Nous conseillons vivement d'utiliser Safari ou Google Chrome et de le définir en tant que navigateur
par défaut (pour que l'interface s'affiche automatiquement dans ce navigateur).

Lorsque vous double-cliquez sur l'icone de R sur le bureau, ou en sélectionnant I'entrée R
dans le menu de démarrage, une fenétre apparait a I'écran : la console R. Cette derniére vous permet
de controler R directement par lignes de commande. Vous ne devez pas vous soucier de cette
fenétre, sauf si vous €tes familier avec le langage R. Cependant, il enregistre les résultats et les
messages importants de vos actions dans Zoo/Phytolmage.

Les packages nécessaires (« shiny», «tiff» et «zooimage ») peuvent é&tre installés
directement a partir de la console R, en tapant : install.packages(c("shiny", "tiff", "DT",
""zooimage')). Choisissez ensuite un miroir (par défaut : 0-cloud) pour démarrer les téléchargements
et les installations.
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Fie (dt View Mic Packages Wndows telp CRAN mimor

R 7 Comole Argenttina (La Plata)

| Argentina (Mendoza)

; F 1 T Austrabis (Canberra)
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o EVE- A OLI ANES - (SE=N0%) Austna
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Berazd (PR)

Brazd (R))

Beazd (SP 1)

Braxd (SP 2)

Canada (8C)

Canada (NS)

Canada (ON)
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Canada (QC2)

Chle

| China (Beijing 1)
China (Beijing 2) ~

0K Cancel

— — >
Capture d'écran de la console R pour l'installation de Zoo/Phytolmage version 5.

Il est également possible d'installer Zoo/Phytolmage manuellement. A partir du menu
"Packages" — "Installer le(s) package(s)", sélectionnez un miroir de téléchargement (par défaut : 0-
cloud), puis les packages "shiny", "tiff" et "zooimage".

2 Rest le logiciel de statistiques et 1'environnement avec lequel ZooImage est développé.
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Capture d'écran pour l'installation manuelle de Zoo/Phytolmage version 5.
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Sélection du miroir de téléchargement et des packages nécessaires a l'installation de Zoo/Phytolmage version 5.

Une fois l'installation des packages terminée, il est possible de s'assurer du bon déroulement
des étapes précédentes en vérifiant que la version installée est bien 5.4-0. Pour cela, dans un premier
temps, tapez dans la console R : require(zooimage), pour lancer Zoo/Phytolmage. Trois nouvelles
entrées dans la barre de menu de R sont alors ajoutées.
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Lancement de Zoo/Phytolmage et ajout de nouvelles entrées dans la barre de menu de R.

Information t—_y

|

En sélectionnant, dans le menu "Zoolmage", "About...", >
une boite de dialogue s'affiche et informe l'utilisateur de la O omsevesionsac
version de Zoo/Phytolmage en cours d'exécution.

4. UTILISATION DES FONCTIONS A PARTIR DU MENU DE
ZOO/PHYTOIMAGE

Zoo/Phytolmage peut étre vu comme une boite a outils permettant de réaliser toutes les
étapes du processus de classification. Dans le menu "Analyze", toutes les fonctions nécessaires a la
reconnaissance (semi-)automatisée des images sont disponibles.

Une analyse Zoo/Phytolmage peut €tre subdivisée en trois parties :
* La premicére partie concerne l'importation et le traitement d'images.

1. Acquire images... Lance un logiciel d'acquisition externe (Vuescan, ou tout autre
programme).

2. Import images... Possibilit¢ de convertir le format des images et/ou de les renommer.
Si les images sont déja dans le format correct, cette fonction permet juste de s'assurer que
des métadonnées adaptées leur sont associées.

3. Process images... Fondamentalement, ImagelJ est lancé. Vous étes censés utiliser un
des plugins Zoolmage spécifiques dans ImageJ pour traiter vos images.
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Menu « Analyze » contenant toutes les fonctions nécessaires au processus de classification.

4. Make .zid files... Les fichiers « Zid » sont des fichiers « Zoolmage Data ». Ils
contiennent tout ce dont vous avez besoin pour le reste du traitement, c'est-a-dire les
images de chaque individu®, leurs mesures et les métadonnées. Toutes ces informations
sont sont alors compressées®.

* Laseconde partie vous permet de générer un outil de reconnaissance automatique et optimisé
pour votre série planctonique.

1. Make a training set... Cette fonction prépare un répertoire avec une hiérarchie de
sous-répertoires représentant votre classification manuelle (vous pouvez modifier
librement cette structure) et extrait les vignettes des échantillons que vous voulez utiliser
pour construire votre ensemble d'apprentissage manuellement. Ensuite, vous devez les
classer manuellement sur I'écran en les déplacant dans leurs répertoires respectifs.

2. Add vignettes to training set. Cette fonction permet de compléter un ensemble
d'apprentissage existant en y ajoutant des vignettes sans casser la structure du set.

3. Count cell(s) in colonie. Cette fonction permet de compter le nombre de cellules
présentes sur chacune des vignettes des groupes de l'ensemble d'apprentissage. Ces
dénombrements sont alors sauvés (fichier « RData», a la racine de l'ensemble
d'apprentissage) puis utilisés pour la construction des modéles prédictifs.

4. Compare training sets... Cette fonction permet de comparer deux sets
d'apprentissage. Elle peut étre notamment utilisée pour recenser les modifications
effectuées au cours de la construction, de l'optimisation (ajout/suppression de vignettes)
ou de la validation (changement du nom des classes, reclassement de vignettes) d'un set

3 Ces images particuliéres sont appelées « vignettes » dans la terminologie Zoolmage.
4 Si vous commencez avec des images en niveau de gris 16 bits au format TIFF non compressées et haute résolution,
vous obtenez généralement des fichiers .zid ayant un poids d'environ 100 fois moins que les images originales.
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d'apprentissage. Un fichier texte listant les différences est alors créé sur le disque, a la
racine des sets d'apprentissage.

5. Read training set... Une fois les vignettes triées dans les différents groupes, cette
fonction collecte et intégre l'information dans Zoolmage. Des statistiques sur votre
classification manuelle (nombre de vignettes dans chaque groupe) sont affichées.

6. Make classifier... Utilisation d'un ensemble d'apprentissage manuel pour entrainer un
outil de reconnaissance automatique. Vous avez le choix entre des algorithmes variés.
Vous obtenez ensuite certaines statistiques a la fin du processus pour évaluer les
performances de votre outil de reconnaissance (par validation croisée).

7. Analyze classifier... Obtention d'autres analyses des performances de votre outil de
reconnaissance. Actuellement, la matrice de confusion, les graphes de Précision/Recall, le
F-Score ainsi que le dendrogramme montrant les différences entre la classification
manuelle et automatique’ sont calculés.

8. Automatic classification of vignettes... Cette fonction permet de sélectionner un
¢chantillon (et éventuellement, des échantillons contextuels préalablement validés pour
l'apprentissage actif) et de représenter la méme hiérarchie de répertoires que celle utilisée
dans I'ensemble d'apprentissage original, avec ses vignettes pré-triées selon la prédiction
automatique fournie par l'outil de reconnaissance choisi. Cela peut étre utile pour : (1)
vérifier visuellement la qualité de I'outil de reconnaissance a travers les identifications des
vignettes, et (2) permettre une correction manuelle (validation) de cette classification.

9. Validate classification... Cet outil combine des outils statistiques avancés et une
interface utilisateur ergonomique pour une validation simple (et partielle) de la
classification. Les outils détectent des individus « suspects » et les présentent étape par
étape, afin que la procédure d'optimisation soit la plus efficace possible. Typiquement , la
validation de seulement un tiers de toutes les vignettes offre un rendement de méme
niveau qu'une validation aléatoire de 90-95% des vignettes ! Il est également combiné
avec des outils de modélisation de l'erreur spécifique a I'échantillon, et de correction
statistique selon ce modéle. La combinaison de la détection de suspects et de la
correction d'erreur offre une amélioration de la rapidité de la validation : en validant
manuellement 15-20% seulement des vignettes, il est possible d'obtenir des abondance
par groupes avec typiquement moins de 10% d'erreur pour tous les groupes.

10. Active learning... Cette fonction permet d'utiliser l'apprentissage actif. Apres
sélection manuelle des données contextuelles (correspondant a des échantillons
préalablement validés et similaires a celui a traiter), l'ensemble d'apprentissage est
automatiquement complété et adapté a l'échantillon étudié. L'outil de reconnaissance
associ¢ est ensuite appliqué et l'interface utilisateur pour la validation manuelle des
prédictions est exécutée. Le reste du traitement est alors similaire a celui effectué par

I'outil « Validate classification... ».

* La troisiéme partie utilise I'outil de reconnaissance et les mesures calculées sur tous les
individus identifiés dans vos images (premiere partie) pour calculer automatiquement les
abondances, les biomasses et les spectres de taille dans tous vos échantillons. Vous pouvez
alors visualiser les résultats ou les exporter.

1. Edit samples description. Des séries d'échantillons sont identifiées par une liste écrite
dans un format Zoo/Phytolmage spécifique. Cette liste contient également de plus amples

5 Les résultats de ces outils peuvent étre affichés dans des représentations matricielles et graphiques.
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métadonnées a propos des séries, et vous avez l'opportunité d'ajouter de nombreuses
autres mesures aux données des échantillons (température, salinité, fluorescence, etc.).

2. Process samples... C'est la fonction qui traite chaque échantillon d'une série donnée les
uns apres les autres, (1) en identifiant tous les individus en utilisant votre outil de
reconnaissance automatique, (2) en calculant les abondances par taxon, (3) en calculant
les classes de taille totale et par taxon pour les représentations et les études des spectres
de taille, et (4) en calculant les biomasses totale et par taxon, en utilisant une table de
conversion entre ECD® et la teneur en carbone, le poids sec, etc. Les données sont

converties par m’, si l'information « dilution » appropriée est disponible dans les
métadonnées.

3. View results... Représentation graphique des résultats. Vous pouvez dessiner des
graphique composites (jusqu'a 12 graphiques différents sur la méme page) soit des séries
temporelles des changements’ d'abondances ou de biomasses, soit des spectres de taille
d'échantillons données.

4. Export results... Les résultats sont écrits sur le disque dur dans un format ASCII. Ce
format est lisible par d'autres logiciels (Excel, Matlab, etc.).

Bien que vous pouvez exporter vos résultats pour les analyser dans un logiciel différent, vous
n'avez pas a le faire. Zoo/Phytolmage est exécuté dans une session R, et les milliers de fonctions de

R sont disponibles pour produire des analyses statistiques et des graphiques plus sophistiqués sans
quitter Zoo/PhytoIlmage.

5. UTILISATION DE L'INTERFACE GRAPHIQUE UTILISATEUR
DE ZOO/PHYTOIMAGE

Pour l'utilisation de Zoo/Phytolmage en routine, une interface graphique utilisateur

interactive et ergonomique est disponible dans cette version. Cependant, l'utilisation de cette
interface graphique nécessite une organisation spécifique des fichiers dans le répertoire de travail. Ce
dernier doit donc contenir :

les dossiers contenant les fichiers bruts en sortie de l'appareil d'acquisition (FlowCAM,
ZooScan, etc.),

-

Nem Date de la prae de vue Met-cles

S thbments

6 ECD = Equivalent Circular Diameter. (Diamétre Equivalent Circulaire)
7 Les représentation spatiales ne sont pas traitées dans cette version, mais sont prévues dans les versions

futures.
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* un sous-répertoire « analyses » contenant les fichiers méthodes R définissant les régles

d'analyse des échantillons, et qui contiendra les résultats des analyses pour chacun des
échantillons,

I» Mem Datedela.. Mots-chz Talke »

l- Documents

‘ Images ¢ ‘
B Musiquee - |

45 Modéie recomment

|

r-( Pechirchen Raphy 4% dugol |
N Pubbc vlOR

|

!

Dodsiers ~ '

_— ——

un sous-répertoire « _train » contenant les ensembles d'apprentissages a utiliser pour la
génération de I'outil de reconnaissance.

l SR
@D.I e pins = w|éploetheoore = P
i A Mem Datedela.. Mots-chz Tate » :
l- Documenty |
t Images
n Muzique
|
5 Modéie recomment ; |
— ! L
F Rechirche tran Rephyy 40090
N Pubic 1ot
Dossiers ”
1
’ 1 Hément !
— - - e

Une fois cette structure de dossiers établie, vous pouvez accéder a l'interface graphique
utilisateur en sélectionnant le menu « Zoolmage », « Interactive UI ».
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r -
R Rou 3260 [Ey———)
fntammvmmm:@m:m

2! ' Losd
B o it
— . Save objects — s
R ® Comole Lint cbjects ESREOR =~
Remove obyects g
=]
Irteractve LU

R 13 free softvacte And comes with A0S Orine help

You ase velcocome o redistribute it = Marual

Iype ‘license()* ar ‘licence|)"* for a4 Web site

R is a o aborative projest with man About.

Type ¢ for more AAformATIENNTIEgT————

citatian| Lo cite R of R patkages L2 publicaticas

Sype ‘demo () for stme demds, ‘Relp()* for ca~like Belp, o -
‘help.ostart () for an HIML brovaer intesface to Nelp.

type *qQ()* vo quit K.

[Freviously saved workspate restored)

Losding reguired package: zo0image

Losding reguired package: svMiso

Loading reguired package: sviialogs

Loading reguired package: »vill

Losding reguired package: miearning

. JA

Choisissez alors le fichier méthode R (dans le sous-répertoire « analyses ») que vous
souhaitez utiliser pour le traitement des échantillons :

R otect one & meshod She |
Regarder dorn L e 02 "5
Nows Dwedela.. Mots-cés  Tadle Netatsen
! "
hp»,-uvu;o'
viOR
Nom @, fcher s - i M—j
| Trpes dofchiens Mt ) v Ao

Note : le fichier méthode doit étre édité selon les besoins et les objectifs de 1'analyse. Les
différents champs éditables sont présentés ci-dessous (en caractéres verts et en gras dans le texte) :

* .ZI — nom de la méthode (method),

* .ZIStrain — nom du set d'apprentissage a utiliser,

e .ZISclassif — nom de l'outil de reconnaissance a utiliser,

* .ZISclassifcmd — algorithme de classification (method) et nombre de folds pour la
validation croisée (cv . k),

* .ZISbiovolume — parametres allométriques (P1, P2, P3) pour chaque groupe défini
dans Class.

.ZISbreaks — définition des classes de taille des particules pour l'affichage de la
distribution.
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#### Parameters for this method

## This is the name of this method

.2I <- list(user = "", date = Sys.time(), method = "Rephy 4X lugol
v.1.0", wdir = getwd(), system = "")

.ZI$scriptfile <- paste(.ZISmethod, "R", sep = ".")

## This is the training set to use

.ZIS$train <- "trainRephy 4Xlugol.Ol"

.ZIStraindir <- file.path("..", " train", .ZIStrain)

.ZIStrainfile <- paste(.zIStraindir, "RData", sep = ".")
.ZzISclassif <- "classrfRephy 4Xlugol.Ol1l"

.ZISclassifile <- file.path(".."," train", paste(.ZISclassif,

"RData", sep="."))

.ZISclassifcmd <- paste(O('ZIClass(Class ~ ., data = ', .ZIStrain,
', method = "mlRforest", calc.vars = calcVarsVIS, cv.k = 10)"'")

## Conversion factors for biovolume
## Biovolume calculation is Pl * ECD"P3 + P2
## TODO: fill this table, or use read.delim() on a text file
## TODO: also use number of cells per colony here...
.ZISbiovolume <- data.frame (
Class = c("Chaetoceros_spp", "[other]"),
Pl = c(1, 1),
P2 = c¢(0, 0),
P3 = c(1, 1)
)
.ZISbreaks <- seq(0, 200, by = 10) # In um

Question

Une fois le fichier méthode modifié et sauvegardé,
sélectionnez ce fichier puis cliquez sur « Ouvrir ». Le
programme demande alors a I'utilisateur de rentrer son
nom (ou le nom de l'organisme) dans une boite de

dialogue. e
[ OK | Cancel |

Who are you?

[ EcoNum - UMONS

Entrez le nom d'utilisateur, puis cliquez sur « OK ». L'interface graphique utilisateur est alors
lancée dans le navigateur internet installé par défaut sur votre machine (préférez Safari ou Google
Chrome).
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8 ZeoMytcimage verson 5.1-0 [UNONSARIMIR rephy release) - Rephy 4X hagal v.10 - Feolum - LIMONS L )

400 L P g2 001 88 ¢ | Qs Goege [ &
oo (1) B Apple Yahoo! OosgleMaps YouTube Wiopddu Infeemutions ¥ Dwven v
Zoo'Prytoimage version 8,10 (UMONSAEREMER rephy releass) - Rephy 4X lugol v.1.0 - EcoNum - UMONS

@ Resumé I Tableau 8 Vignetie ™ Graphique

o

Préstvemantdchantion

[1] AR B25 20140619 200A4X 018
won AR D29, 20040519, S00MK. 81 wee

(L S AR Tl ¢ o0 centesast $329 serticy y
(1] AR B25 2014-05-19 300A4X 01 Echantillen contesast 3329 porticules mmdrisdes.

[ ] AR B25 2044-05-10 300AX 02

Cet échantillen n'est pas escore analysé avec Lo méthode "Rephy &X lugel v.1.0',
[ JAR B25 2014.05-19 30044 03 R
Echantillens b tralter) 3

Echntillens mnalysés: @

(Auncen échantillon n's eacore €16 analysé a0 Cours de cette session),

Différents modules se dégagent de cette interface :

Importation des données brutes dans Zoo/PhytoImage.

Prélévements/Echantillons. Les échantillons présents dans le répertoire de travail sont

listés ici. Chacun d'entre eux est précédé d'un code entre crochets.
[] Echantillon non importé et donc non analysé,
[1] Echantillon importé mais non analysé,
[A] Echantillon importé et analysé.

Dans cette nouvelle version de Zoo/Phytolmage, l'importation des données dans le
logiciel est effectué de maniere compleétement automatique. Il vous suffit donc de cliquer
sur I'é¢chantillon que vous souhaitez importer afin de créer le fichier .zidb associé sur le
disque (dans votre répertoire de travail). Le code précédant I'échantillon devient alors [I].

T

'- Oec

E tnage _

= L
y Moddd :ecermment ' '

B techecre _anslyses e ARBIS.201445-1

1

AR RS.2004-05-1 AR IS.2004-05-1 ARRS.01405-19
00 o

Cotsers A

AR B25.2014-05-19300A4X.01 ndb Fichier TID8
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* Visualisation des données importées.

Résumé. Dans cet onglet, vous pouvez retrouver des informations générales sur
l'échantillon sélectionné et importé : nombre de particules numérisés, état de l'analyse
avec la méthode sélectionnée, nombre d'échantillons a traiter, nombre d'échantillons

analysés.
© Zoo/Maytcimage verson 5.1-0 [UMONSARIMIR rephy reieace] - Rephy 4X kigal v.1.0 - fcoMum - LMONS | )
4 L4 hp/n27000 8368/ ¢ a- " o 8-

oo [0 88 Agple Yahoo! OocgleMaps Youlube Wiopéda Idcrmations ¥ Diven ¥
Zoo/Prytoimage version 5,10 (UMONSAEREMER rephy releass) - Rephy 4X ugol v.1.0 - EcoNum - UMONS

B Résume B Tableau 8 Vignedie M Graptugoe

&)

Présdvement/dCnansfon
[1] AR B25 201405619 200A4X 01>
wen AR B29. 20140519, SOAAK 81 wee
(Re}analyser Retourner & R Echantillen centesast 3329 perticules musérisdes.

Cet échantillen n'est pas escoce analysé avec La méthode '"Rephy &X lugel v.1.0,

Echantillens & tralter; 3

Echantillens analysés: @

(Auncen Echantillen n's encore €16 analysé su Cours de cette session)

Tableau. Cet onglet permet une visualisation rapide et simple des mesures pour chacun
des individus de I'échantillon. II est ¢galement possible de trier par valeurs croissantes (ou
décroissantes) les différentes colonnes du tableau.

@ Zoo/Paytcimage verson 5.1-0 (UNONSATRIMIR rephy rebease) - Rephy £X bagal v.1.0 - FcoMum - LIMONS L) ) e
4 12 0016568 ¢ Q- O &~
oo [ 88 Agple Vehoo! OoocgleMaps Youlube Wiopéda Idormations v Dwess ¥
Zoo'Phytoimage version 5,10 (UMONSAFREMER rephy release) - Rephy 4X lugol v.1.0 - EcoNum -
UMONS
L
= B Tabieau £ Vignetie d Graphiqu o Rbsunats
Prévementécnamion
1] AR B25 2014-05-19 300A4X 0v
" o J v TECOM0S Dol page Search
(Rejanatyses Retourmer 3 R
Label tem ECD FIT SaveX FIT SaveY FIT PixelW FIT Pixeld FIT Ci
AR B252014- 1 6647136 0 0 'L 217 40
05-
19 300ALX 01
AR B2S 2014, 2 6916322 193 0 183 223 232
0s
19 200A8X 01
AR B252014- 3 5427805 378 0 211 o 160
05-
19 300A4X 01
ARBZ5204. & 333659 0 68 ar 108
(1
19 200A4% 01
‘ - ’
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Vignettes. Dans cet onglet sont représentées les 30 premiéres vignettes de I'échantillon.

$ ZcoMmytoimage verson 5.1-0 [UNONSIRIMIR rephy reiease) - Rephy 4X kagal v.1.0 - fcoMum - LIMONS Co e
+ | huap/12700.16368 ¢ Q- O &~
oo [ 88 Apple VYahoo! OoocgleMaps Youlube Wiopdda Informatons v Dwes v
Zoo/Phytoimage version 5,10 (UMONSAFREMER rephy release) - Rephy 4X Iugol v.1.0 - ECoNum - UMONS
- - 88 Vianes

o Graphg <
Présdvementécnantson

[1] AR B25 2014-05-19 300A4X 01
AR.B28.2014-05-19.300A4X.01

(Rejanalyser Retourmer 3 R ¥
/ 14 1 \ % ”*

4
3
-

s

¢ [ 4 [ b ~

Graphique. Cet onglet permet de visualiser le graphique de distribution de la taille des
particules. En abscisse est représentée la taille des particules (basée sur la mesure ECD de
chacune des particules), et en ordonnée, la fréquence.

§ ZooMaytcimage verson 5.1-0 [UMONSIIRIMIR rephy release) - Rephy £X bigol v.1.0 - Fooum - LIMONS Ny
4+ A hipe/12700.1.6564 ¢ Q- O &~
oo [ 88 Apple Yehoo! OoogleMaps YouTube Wiopéda Indormations ¥ Dwess v
Zoo/Phytoimage version §.1-0 (UMONSAFREMER rephy release) - Rephy 4X lugol v.1.0 - EcoNum - UMONS

I~ ad Craphig <
Présdvementécnantbon

1] AR B25 2014-056-19 300A4X 01

Distribution de 1a tallle des particules
(Rejanalyses Relourmer 4 R

300 a0 £00
1 1 1

Froguences

20
1

* Analyse des échantillons et visualisation des résultats.

(Re)analyser. Lorsqu'un échantillon est importé, il est possible de l'analyser en le
sélectionnant dans la liste, puis en cliquant sur le bouton « (Re)analyser ». Le processus
de reconnaissance est alors exécuté sur base de la méthode R sélectionnée et de
l'ensemble d'apprentissage présent dans le sous-répertoire « _train » de votre répertoire
de travail. Deux remarques :

= ]l est possible de ré-analyser un échantillon déja analysé avec une méthode différente.
Ceci permet une comparaison des performances de reconnaissance entre différents
algorithmes.
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= Lors d'une premicre analyse avec l'interface de Zoo/Phytolmage, deux objets R sont
créés dans le sous-répertoire « train » de votre répertoire de travail : le premier
correspondant & l'ensemble d'apprentissage et le second correspondant a l'outil de
reconnaissance automatique généré a partir de l'ensemble d'apprentissage. Pour
utiliser un nouvel ensemble d'apprentissage, il est impératif de supprimer ces deux
objets R afin que le programme puisse recréer deux nouveaux objets.

Nom Date de ls poce de vie Mots-clis "
g dae 2 :
|+ Q- ! ‘? ~ |
v € receTr 1 g
E tanFephy &y, classfRephy 40009 ranRepivy L0y
» oLt RDets

3 tiéments

Apprentissage actif. Lors du traitement d'un nouvel échantillon, il est possible d'utiliser
des données « contextuels » afin d'adapter I'ensemble d'apprentissage, et par conséquent,
I'outil de reconnaissance associé, a I'échantillon. Selon les ensembles de données
contextuels sélectionnés, l'apprentissage actif peut alors amener a une réduction
significative de l'erreur de prédiction ainsi qu'a un gain de temps considérable lors du
processus de validation manuelle et de correction de l'erreur. Pour cela, une boite de
dialogue est affichée et propose a l'utilisateur de sélectionner le répertoire dans lequel
sont stockés des échantillons préalablement validés. Ces échantillons correspondent, en
réalité, aux fichiers « <echantillon>_valid.RData » générés a la fin du processus de
correction de l'erreur.

Rachercher un dosimy r— v

Select O contanng conmtecius samplesce
ClUser's Ot Desh g LMONS. - Ecohium ' aCivel ooy Sanpies

. Sarrpies -
BLI130 2004-01 - 34 30088001
B335 2004-03-20 300481
BL1.139.2004-03-27 30046001
BLL152 20040526 30048001
B 20020140528 30004 X%
BLI 108 200407 2230058001
RLATA0A-059-29. 000 X.08

Qroer un Nouvesy doaser | o Arruer

En cliquant sur « OK », et afin d'aider l'utilisateur dans le choix des échantillons
contextuels, une liste contenant les échantillons validés suivis du nombre d'items validés
dans chacun d'eux est affiché. La sélection peut alors étre multiple.

Z.00/PuyToIMAGE 5 — MANUEL UTILISATEUR 17



Sefect comtextual sampies (20 man)

SL2.130.2004-00 - 24 00A.000_wabc FDats
£L1.135.2004-03 47 300840000 _wabd FDots
ol J OS] wabd Fwts
S11.139.2004-03-27 30084X02_»abd FDets
SLI1S2 00405 18 3005400 _vabd SDats
$11 360,201 63528 300A4X0L_valed ROxta
SLLITE2004.-0T- 22 30024000 _vabd FDuts
1.3 75.2014-05- 293000 X.01_vald RData

BLIATO.2004.10. 27 3005400 _wabd FDats
MEZ1R2.2004-01-21 J00MX 0] _sphd FDats
MEZ 132 20040128 300540002 wahd FDots

MILJ162.2054-05- 11 JOOMXOZ vabd fDuts
MEZ167 20040428 008X 0]_vebd FDats
MEJ 148 0040524 20044000 wabd FDuts
M2 159 20040526 300MX 00 _vebd FDats
M 16630840615 J00A K01 vabd #Dats
MieZ 169.2004-06-25. 000X 01 _vabd FDats
M 160 20840625 T0024X 00 vabd #Dats
Me2 173 2004-07-16.3008X.00_vabd FDats
M2 176 2084.08. 25 00X 00 _vabd FDats
M2 177 2084-09-15. 000 X.0]_vabd FDats
Me2 177 20840919 30024102 vabd FData

ok | Cancet |

Intuitivement, la sélection de ces fichiers peut étre basée sur différents critéres : méme
zone géographique, méme période (+/- 1 semaine, +/- 1 mois, ...), méme contexte de
numérisation, etc. Une fois la sélection effectuée, vous pouvez choisir d'autres répertoires
et ainsi compléter la liste d'échantillons contextuels. Lorsque vous avez fini ces sélections,
le processus d'apprentissage actif est lancé, et les groupes composant I'ensemble
d'apprentissage initial sont complétés a l'aide des items validés provenant des échantillons
contextuels. Cet ensemble d'apprentissage modifié¢ est ensuite utilis¢ pour l'analyse de

I'échantillon.

R At (250 = 9
Fie [dt View Moc Packages Windows telp Zocimege Anshyoe Unities

(=la) mafo] @] (&)

‘Calicphora_ssall®: 30 items in traiming set
Aodang 6 saspect items
Aing £ ION-2GsPECT LTems

‘Debblie’s 30 items A0 TTAARARG set
ASding ) sospect items
A3ding 1) TON-FRIPECT ATeRs

‘Laber': I ATAmE In TTALDIRG et
Adding 16 rarpect items
A3ding 17T TAT-FEIPeST iTems

‘RRazo_Probo_sppt: 30 items in ITALRLIGG set
Adding 11 rarpect items
Adding 17 son-saIpect items

‘Precdo Nitzechia app': 30 items in training ses
A3ding & sospect items
A3ding 3 nom-zaIpect items

‘dazk*: 30 items ia tralizi=g set
A34ing 499 suspect Ltems
34155 471 =ca-saspect itens
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Notes: Les performances associées a l'apprentissage actif sont étroitement liées aux choix des
¢chantillons contextuels.

« Si les échantillons contextuels sont différents de 1'échantillon a analyser (en termes
de zone géographique, de période, de contexte de numérisation, de qualité des images,
etc.) : le gain en performance est faible (voir nul).

« Si les échantillons contextuels sont similaires a 1'échantillon a analyser (en termes de
zone géographique, de période, de contexte de numérisation, de qualité des images,
etc.) : le gain en performance est important.

Correction erreur. Ici est décrit le fonctionnement de I'outil de validation de la
classification. Une fois l'adaptation de l'ensemble d'apprentissage terminée,
Zoo/Phytolmage créé une page web qui vous présente un premier ensemble de (par
défaut) 1/20eme des vignettes dans 1'échantillon (avec un nombre minimum fixé a 100 et
un nombre maximum fixé a 200 vignettes).

" — S —

Al R
()

==
B AMe. 2009 04 2920044 01_Maseepl | 4
Vainiate )
Unclamified Ccompeenuun i D.brightwells | OtherDark . Otherlight Trotula [other]
& | by G| 7 & e
d e ¥ \ ’
{
| -
- 1 |
o= S ' 40 m |\ Hpm
l o~ B f
o | o) | &= || 0 ym
\ V‘ l_' - € ’ / -
| |LEE
= | oym 5 ep £ pre
-~ ¢ ,L &
o " o — - - —
T 20 pm 5iem T £0 pm
\ % ¢ °
Ton = = '—dw
~
/ ) || - .
..“ e : o= ——
o oI~ £0 pm : fryv £0 ym
- ‘ | »a | < i = -
<! ? =18

Cette page présente une premicre série de particules, sélectionnées aléatoirement dans
I'échantillon, triées automatiquement par l'outil de reconnaissance choisi. Chaque classe
est représentée par une colonne dans la page (e.g., Ceratium_furca, Ceratium_fusus, etc.
dans l'exemple). Toutes les vignettes classées dans un groupe sont présentées dans la
colonne correspondante. Déplacer le curseur au-dessus d'une vignette déclenche
automatiquement une fenétre flottante qui affiche la particule correspondante en pleine
taille pour l'inspecter.
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Toutes les vignettes peuvent étre glissées et déposées librement partout. Ainsi, vous
pouvez réorganiser les vignettes pour effectuer les corrections nécessaires. Pour de tres
longues grilles, avec des dizaines voire des centaines de colonnes, vous pouvez utiliser
une zone spéciale sur la gauche nommée 'Unclassified' pour stocker temporairement les
objets que vous souhaitez déplacer dans une colonne distante dans la grille. Cependant,
vous ne pouvez rien laisser dans cette zone spéciale lorsque vous voulez valider votre
travail.

Pour toutes les particules que vous ne pouvez pas reconnaitre, ou n'appartenant pas aux
classes prédéfinies, vous pouvez les déposer dans une classe spéciale [other]| a I'extréme
droite de la grille.

Une fois la validation des vignettes effectuée, cliquez sur le bouton Validate. Un rapport
sur le processus de validation réalisé pendant cette premiere étape est affiché.

|
O

Remaining suspects and differential dissimiarity

.‘, N

')
Qssim

Nb remaining suspects

afererha

|
—
-
4

NDr of suspects and corrected ermror

L
o 4]

et and corrected error (%!

»

SUus
1]

-

-

-

-

Valdabhon step

Ce rapport présente deux graphes :

= un diagramme en batons représentant le nombre total d'objets suspects restant a
valider dans l'échantillon, ainsi qu'un premier point bleu indiquant la valeur de
dissimilarit¢ différentielle globale entre les abondances corrigées obtenues a 1'étape
précédente et celles obtenues a l'issue de I'étape courante. Pendant cette premiére
étape, aucun modele n'est calculé... donc, tous les objets sont considérés comme
suspects, et la dissimilarit¢ différentielle est calculée en utilisant les prédictions
automatiques et celles obtenues aprés cette premiere phase de validation.
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En plus de ces courbes, un premier indicateur (ligne pointillée grise étiquetée SD) est
affichée. Ce dernier permet de donner une bonne indication sur le nombre d'étape
restantes (et donc sur le travail restant a fournir) afin de valider la totalité des
suspects dans I'échantillon et donc de corriger (quasi-)complétement 'erreur.

= un diagramme en batons avec des batons gris clairs représentant la proportion d'objets
suspects dans la fraction venant d'étre validée. Pendant cette premiére étape, aucun
modele n'est calculé... donc, tous les objets sont considérés comme suspects. Une
barre rouge a sa droite indique la fraction d'objets qui ont été incorrectement classés
et que vous venez de corriger. Dans le cas présent, il s'éleve a environ 30%. C'est une
tres bonne indication de l'erreur globale de cette classification, puisque cette
premiere fraction est purement choisie au hasard ! Ainsi, vous savez que vous avez
un total d'environ 30% d'erreur et que vous avez déja corrigé 1/20¢me de cette erreur.

Si vous continuez a valider des sous-échantillons aléatoires, vous aurez encore a regarder
les 19/20éme restant de votre échantillon. Si vous décidez d'accepter une erreur restante
de moins de 5% du total, vous aurez encore besoin de valider 4/5, ce qui représente
environ 16/20éme de I'ensemble de I'échantillon. Mais attendez... faire cela ne garantit
pas d'obtenir moins de 5% d'erreur dans fous les groupes. Typiquement, vous
laisserez beaucoup plus d'erreur dans les groupes les plus rares. Ainsi, il est préférable de
tout valider, ou...

... Le validateur intelligent fournit un moyen beaucoup plus efficace de validation de
votre échantillon en gardant cet objectif a I'esprit d'une erreur de moins de 5% dans fous
les groupes. Pour atteindre cet objectif, un modele statistique et une probabilité
bayésienne sont calculés pour chacune des particules spécifiant si elle a une chance d'étre
suspecte (comprenez, probablement classée a tort) ou non.

Le mode¢le considere également plusieurs autres aspects :

= [a probabilité¢ retournée par l'outil de reconnaissance pour la seconde classe prédite
pour la particule est comparée avec la probabilité¢ de la premicre classes sélectionnée.
L'idée est que, si la différence entre ces deux probabilités est faible, nous devons
considérer que la particule est proche de la frontiére entre les deux classes et doit
donc étre vérifiée,

= [e nombre de particules classées dans la méme classe pour I'ensemble de I'échantillon.
S'il y en a peu, c'est un groupe rare. Ceci implique deux conséquences : (1) la
probabilité de faux-positifs augmente, et (2) la classe a plus de probabilit¢ de ne
contenir aucune particule pour cet échantillon (car ce groupe taxonomique est absent
la, a ce moment la). Ainsi, la probabilit¢ d'étre suspect augmente avec la rareté des
particules classées dans la méme classe,

= Les informations de la matrice de confusion sont utilisées pour déterminer quelles
classes ont tendance a étre moins bien discriminées. Encore une fois, cette
information augmente la probabilité des particules correspondantes a étre suspectes,

= ]I est également possible de fournir une 'information biologique' (non pas a partir du
menu/boite de dialogue, mais en appelant la fonction correctError() directement dans
la console R, voir sa page d'aide a ?correctError). Cette information biologique doit
indiquer si une classe donnée a des chances ou non d'étre trouvée dans cet
¢chantillon. Entrez ce que vous savez de la situation géographique, du moment de
l'année, de la température de I'eau, ou simplement d'une inspection rapide de
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l'échantillon sous un microscope (classe A : trés peu probable d'étre présente, classe
B : certainement présente). Indiquez juste une valeur faible (par exemple, 0.01) a la
classe A et une valeur importante (par exemple, 0.99) a la classe B. Notez que les
nombres que vous fournissez ne sont pas nécessairement limités entre 0 et 1, mais le
concept est plus simple a considérer si vous voyez ces poids comme des pseudo-
probabilités d'occurrence de la classe dans votre échantillon.

Zoo/Phytolmage utilise le premier ensemble de particules comme un ensemble
d'apprentissage pour détecter les objets suspects, en utilisant tous les attributs mesurés
sur ces particules, ainsi que les variables additionnelles décrites ci-dessus. Plusieurs
algorithmes peuvent étre utilisés, mais Random forest est utilisé par défaut.

Ainsi, lorsque vous cliquez sur Next, Zoo/Phytolmage vous présente un autre sous-
ensemble de particules dans I'échantillon. Mais cette fois, le sous-ensemble n'est pas
choisi aléatoirement, mais principalement choisi parmi les objets suspects. En
conséquence, la proportion d'erreur se trouve étre supérieure. Ainsi, votre travail de
validation est plus efficace car vous commencez désormais, & vous concentrer sur les
particules réellement problématiques !
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Généralement, il est assez clair que ce second ensemble présente beaucoup plus d'erreur
que le précédent... et vous remarquerez également que, en effet, vous avez également
beaucoup plus de particules « problématiques » (difficulté a reconnaitre les particules,
objets coupés, blobs avec une forme étrange, etc.). N'hésitez pas a utiliser le groupe
[other] pour collecter ce que vous ne pouvez pas placer ailleurs (mais soyez cohérent
avec ce que vous faites ici). Cliquez sur Validate lorsque vous en avez fini avec cette

deuxiéme étape.
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Dans le rapport, le premier graphe posséde maintenant une barre grise foncée et un
second point bleu. Cette barre grise permet de se faire une bonne idée du travail qu'il
reste a fournir afin de valider l'ensemble des objets suspects restants. Vous remarquez
¢également que la dissimilarité différentielle a diminué. Ceci montre que la différence entre
les abondances corrigées obtenues apres I'étape 1 et I'étape 2 sont moins importantes que
celle entre les abondances obtenues automatiquement et apres I'étape 1.

Pour le second diagramme en batons, une seconde série de barres grises/rouges est
maintenant affichée. Comme vous pouvez le voir ici, l'identification des objets suspects
est légerement différente (rappelons que l'ensemble d'apprentissage ne contient que tres
peu de particules... 1/20eéme de 'échantillon total). Pourtant, vous avez presque triplé la
fraction de particules erronées a cette étape. Vous avez maintenant concentré l'erreur plus
efficacement. Lancez le une troisieéme fois.
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Remaining suspects and differential dissimaarity
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Pour cet échantillon, a la troisiéme étape, un nouvel indicateur apparait sur le premier
graphe (ligne pointillée brune étiquetée EC). Cette ligne indique que la dissimilarité
différentielle a atteint un certain seuil (par défaut, 5%). Cela signifie que les abondances
obtenues a I'étape courante sont fortement similaires a celles obtenues a I'étape
précédente, méme apres validation d'une nouvelle fraction de suspects. Si vous le
souhaitez, vous pouvez alors stopper le processus de validation manuelle et faire
confiance a la correction introduite par cette validation partielle, et par la correction
statistique grace au modele de détection des suspects, afin d'obtenir des abondances par
classe corrigées qui seront pertinentes. Cependant, si vous cherchez a obtenir des
prédictions fiables pour chaque classe (et en particulier pour les groupes rares ou peu
abondants), vous pouvez continuer la validation jusqu'a atteindre le premier indicateur
gris SD. Continuez avec quelques autres sous-ensembles :
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Ici, apres I'étape 7, vous remarquez deux choses importantes. Premieérement, la détection
des suspects correspond maintenant étroitement avec l'erreur réelle. La détection est
améliorée avec la fraction de I'échantillon déja validée qui peut étre utilisée pour entrainer
l'algorithme de détection. Deuxiemement, l'erreur résiduelle chute.

A partir de ce moment, vous savez que vous avez validé manuellement toutes les
particules erronées jusqu'a environ 5%. Rappelez vous aussi que les particules des
groupes rares ont été choisies de préférence dans les premiers ensembles. Ceci vous
assure une bonne prédiction pour ces groupes rares qui sont souvent problématiques. De
plus, puisque le modéle est utilisé pour calculer un facteur de correction pour les objets
restants, le calcul des abondances par classe deviendra assez bon.

Note : Comme illustré sur la figure ci-dessus, il est conseillé d'effectuer une étape
supplémentaire au-dela de l'indicateur SD. Celle-ci permet de confirmer la chute du
nombre de particules erronées et celle de I'erreur résiduelle. De plus, dans la perspective de
I'utilisation de 1'échantillon en tant qu'« échantillon contextuel » dans le cadre de
I'apprentissage actif, et parce que les particules suspectes sont désormais toutes validées,
cette étape additionnelle permet de valider davantage de particules non suspectes,
nécessaires au bon fonctionnement du processus d'apprentissage actif.
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Donc, en gardant cela a l'esprit, vous pouvez raisonnablement considérer que la validation
pourrait étre arrétée maintenant. Cliquez alors sur le bouton Done.

Résultats. Une fois I'analyse terminée, retournez dans l'interface graphique utilisateur de
Zoo/Phytolmage. Vous remarquerez alors que le code devant le nom de I'échantillon
(dans la liste Prélévement/Echantillons) a changé ([A]) ; que le nombre de particules
classées par groupe taxonomique est présentée dans I'onglet Résumé ; et qu'une colonne
« Class » a été ajoutée dans l'onglet Tableau.

@ ZooPhytolmage version 5.1-0 (UMONSATREMER sephy releae) - Rephy 4X hugol « 1.0 - Ecollum - UMONS Coon
+ 0 hep 1 2) D0 246N ¢ Q D &
oo (0 B Apple Vahoo! GoogleMaps YouTube Wikigéda Indormaticns *  Dwes v
ZooPrytolmage version 5.1-0 (UMONSIFREMER rephy release) - Rephy 4X lugel v,1.0 - EcoNum - UMONS
B Réesirtrd B Tanwa 28 Vinnats 2 o
Prédvementéchantdon
A] AR B25.2014.05-19 300A4X 01v
e AR B25 . 0130519, 30048K . 0] wem
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Si vous allez dans l'onglet Résultats, vous obtenez les abondance corrigées, mais
également les biovolumes et les spectres de taille des différents groupes taxonomiques.

@ ZooPhytolmage version 5.1-0 (UMONSATREMER sephy release) - Rephy X kigol w.1.0 - Ecollum - UMONS )
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De plus, les résultats sont sauvegardés directement sur le disque. En effet, dans le sous-

répertoire « _analyses » de votre répertoire de travail, un nouveau dossier a été créé. Ce

dossier porte le nom du fichier méthode que vous avez utilisé. Puis, dans ce dossier, vous

trouverez trois fichiers :

= <echantillon> res.RData : ce fichier peut étre chargé et manipulé dans R. Il contient
les abondances, les biovolumes et les spectres de taille pour chaque groupe
taxonomique,

=  <echantillon> valid.RData : ce fichier peut également étre chargé et manipulé dans R.
Il contient les mesures sur chacune ds particules, plus une colonne « Class »
correspondant a la classification finale,

= <echantillon> valid.txt : ce fichier contient les informations essentielles a
l'interprétation des résultats, comme le nom de I'ensemble d'apprentissage, le nom de
l'outil de reconnaissance, l'algorithme utilisé, etc., ainsi que des métadonnées telles
que le nom de 'analyste, la date d'analyse, etc.

Faphy 4X hagol
»JO0R

|3

Rephy 4X hagol v.1.0

Nem Date de modfication Type Tate
B Occume
E irage
=~ R R
y Modde séecomment
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00AL0L valed bt
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6. OUTIL DE DENOMBREMENT DES CELLULES EN COLONIES

Un outil visuel d'aide au dénombrement des cellules dans les vignettes a été développé pour
Zoo/Phytolmage. Il consiste en l'affichage de la particule et de quelques mesures ¢élémentaires telles
que la longueur, la largeur et 'ECD, puis le marquage des cellules comptées manuellement (par clics
souris). Une fois la totalité des cellules dénombrée, une nouvelle entrée est créée directement et
automatiquement pour chacune des particules dans I'ensemble d'apprentissage.

Pour lancer le module de dénombrement manuel des cellules sur les vignettes de 1'ensemble
d'apprentissage, sélectionnez l'entrée « Count cell(s) per particle » du menu « Zoolmage ».

R AGu (252

Fin View Mic Packages Windows taelp Ioolmage Anshoe Undties

[]siJE'!lsIQJLlJ

nlc«m

R version 3.2.0 12015-04-16) -~ *Full of Ingredients®
copyraght | J015 The R Foundation for Statistical Compuzing
Placform: {32-bax)

A3B6~-vEe-mingwll /1304

is free softvare and comes with ABSOLUTELY NO NARRANTY.
redistribute it ;';-r cersain condisiona,

R
You are veloome 0
T *licence (]l * for distribusion desails,

Iype ‘license()" or
oJest vith many consribusors.
" for more informaticn and

in publicasiona,

¢ TO Site R or R packagens

TYPe ‘demo() for scme Sency, “Relpl)* for cn-line help, oF
‘Telp.atart()® for am NIXML Browser interface =¢ help.

e gl to gait R

[Previcosly saved workspace reatored]
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egaized package:
egaired package:
egaised package:
egaired package:

Loading reguired package:

Une premiére boite de dialogue vous permettant de sélectionner l'ensemble d'apprentissage a

traiter, est alors affichée.
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Une fois I'ensemble d'apprentissage choisi, une seconde boite de dialogue est affichée. Celle-
ci propose une liste des classes présentes dans l'ensemble d'apprentissage. Sélectionnez en une afin
de commencer les dénombrements.

Select one class:

A.glaciales
B.rhombus
B.sinensis
C.compressus
C.cunisetum
C.socialis

Chutoc«os_sii

Ldanicus
P,
Pseudo_Nitzschia_spp
T.ntzechioides
T.rotula

0K Cancel

Lorsque vous cliquez sur le bouton « OK», les vignettes correspondant a la classe
sélectionnée dans l'ensemble d'apprentissage vous sont présentées les unes apres les autres. Sur ces
figures, la classe d'appartenance, l'identifiant de la particule, ainsi que sa longueur, sa largeur et son
ECD (Equivalent Circular Diameter) sont affichés. Pour dénombrer les cellules de cette vignette, il
suffit alors de cliquer a la souris sur chacune des cellules identifiées (chaque cellule est alors

marquée d'un point rouge afin d'aider l'utilisateur dans le comptage) :

Class: D.brightwellll Class: D.brightwellll
Vignette ME1 127 2013-12-17 300A4X 01_527 Vignette: BL1 139 20%4-03.27 300A4X 01_117

Pancie Lengh: 197 225 pm Pancie Lengh: 401 976 pm
Paticle Wadth 43 736 pm Paticle Wadth 60 6331 pm
Paticle ECD 73 1647 pm Patcle ECD 131 109 pm
Click seers and right click when done. Click seers and right click when done.
Close windows S0 end. Close windows %o end.

A ~— . . . ! ~— .
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Lorsque le dénombrement des cellules est terminé, et afin de passer a la vignette suivante, il
vous suffit de cliquer droit avec la souris, et de sélectionner « STOP ».

—

-

<D im

R R Geaphice Device 2 (ACTND

Class: D.brightwellll

Vignette BL1. 139 2094-03.27 300ALX 01_1%7

Patcie Lengh: 401 976 pm
Patcle Woith 60 6331 pm
Patcle ECD 131 109 pm

Click eers and right click when done.
Closs windows 10 end.,

La vignette suivante a traiter est alors proposée a l'utilisateur et le nombre de cellules dénombrée

dans la vignette précédente, ainsi que le nombre total de vignettes dénombrées dans le groupe sont
affichés dans la console R.

'! RGw (12-50)
Fie [dt View Miac Packages Wndows Help loclmege Anshoe Utdoes

=lea] b[alo] @] (&) |

r )
R % Comoie [EEREEE "<
-
Type ‘demo () for some demds, “‘helpl)* for ca-liine Relp, L
‘help.starc()® for an HIML broveser interface to Eelp
ype 'qQ()* wo guit R.

3

[Previously saved workspace restored)

Loads
Losds
Losds
Losds

Ny Teguired package:
package:
package:

PACkEAge:

ng reguired
ng Teguired
Fegaired

Loads

g Teguired

PACEAGe:

DAARSTAZANLE ASE Left there

PATTICIeN An each class:

Pour chaque vignette traitée,

le nombre de cellules correspondant est directement et

automatiquement sauvegardé dans

I'ensemble d'apprentissage. Un nouvel objet R (au format

RData) et nommé « _count.RData » est alors créé a la racine de I'ensemble d'apprentissage.
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() v o tran BL 4X Rephy » . 4 o]

iKchget |

Nom Date de modéicats Type Ted
02062005 1543 Dessier de fichien

other Doswer de hichien

Phytoplarkton Dedsier de fichsen

‘TL . ‘ Zooplarkton Dosper de hichen

Fathoer FDATA

N _countFDets

r
Fichar FDATA
AR 10M Faheer FDATA
W01/2004 1500 ¥

wher FDATA

~ 4

R Count RDaka Ficheer FDATA 2062045 167

Remarque : Pour le dénombrement, plusieurs possibilités s'offrent a I'utilisateur :

« si le nombre de cellules est dénombrable, ['utilisateur clique sur chacune des cellules
identifiées, puis passe a la vignette suivante en cliquant droit et en sélectionnant
« STOP ». La valeur est alors enregistrée dans 1'ensemble d'apprentissage.

« si le nombre de cellules n'est pas dénombrable (forme complexe, mauvaise qualité
d'image, etc.), l'utilisateur passe directement a la vignette suivante en cliquant droit puis
en sélectionnant « STOP ». Aucune valeur (NA) n'est alors enregistrée.

* pour stopper le processus de dénombrement, il suffit de fermer la fenétre contenant la
vignette. Le processus peut alors étre repris ultérieurement.

Arrét/Reprise du dénombrement de cellules et modification de
I'ensemble d'apprentissage.

I1 existe plusieurs cas pour lesquels le processus de dénombrement manuel peut étre interrompu puis
repris ultérieurement :

* le nombre de vignettes a traiter dans une classe est trop important,

* les cellules sur les vignettes d'une classe sont difficilement dénombrables,

* laclasse de I'ensemble d'apprentissage a ét¢ modifiée (ajout de nouvelles vignettes).

Dans chacun des cas, apres sélection de la classe a traiter, une boite de dialogue permettant de
conserver ou non les dénombrements effectués auparavant, est affichée.

Question (S

There are 4 vignettes already processed. Do you want to keep these
counts?

[ Oui | [ Non ! Annuler

* En sélectionnant « OUI », le processus ne propose a l'utilisateur QUE les vignettes NON

traitées. Le nombre de vignettes restantes a traiter est alors affiché dans la console R.

* En sélectionnant « NON », le processus réinitialise les comptages et propose a l'utilisateur la
totalité des vignettes. Le nombre de vignettes restantes a traiter est alors affiché dans la
console R.
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7. UTILISATION DE ZOO/PHYTOIMAGE EN LIGNE DE
COMMANDE R

Une description compléte et détaillée de l'utilisation des fonctions zooimage dans la console
R est décrite dans le Chapitre 12 du livre suivant :
Yanchang Zhao and Yonghua Cen (Eds.). Data Mining Applications with R. ISBN 978-
0124115118, December 2013. Academic Press, Elsevier.

Nous encourageons les lecteurs intéressés a télécharger les fichiers d'accompagnement a
partir du site : http://www.sciviews.org/zooimage/Data mining with R/. Ceux-ci contiennent un
script R entiérement commenté, ainsi qu'un jeu de données exemples qui reprend les fonctionnalités
disponibles en ligne de commande.

Voici un apercu des outils les plus importants, en plus de ce que vous pouvez déja réaliser en
utilisant l'interface graphique utilisateur et le menu de ZooPhytolmage version 5.

* Les vignettes sont directement accessibles sous R et peuvent étre inclues dans des affichages
R, ou affichées comme une galerie. Le code a implémenter ressemble a cela :

## Chargement des données dans R a partir d'un fichier ZIDB

dbl <- zidbLink(chemin du_zidb)

## Contient les données dans * datl et les vignettes dans * nn

items1 <- Is(db1)

vigsl <- items1[-grep(" datl", items1)]

## Affiche une planche 5*5 des 25 premieres vignettes
zidbPlotNew("The 25 first vignettes in MTPS.2004-10-20.H1")

for (iin 1:25) zidbDrawVignette(db1[[vigs1[i]]], item = i, nx = 5, ny = 5)

* La méthode summary d'un objet ZIClass (un outil de reconnaissance) affiche u grand nombre
de statistiques sommaires telles que Recall, Precision, Specificity, F-score, balanced accuracy,
etc. Ces statistiques sont calculées groupe par groupe. Voir la page d'aide ZIClass (?ZIClass).

* L'objet ZIClass possede une méthode de confusion qui créé une matrice de confusion avec
quatre modes d'affichage spécifique : image, diagramme en batons, étoiles et dendrogramme.
Le diagramme en batons donne un nouvel aper¢u du F-score par groupe. Voir ?confusion et
l'exemple dans le script R. L'affichage en étoile peut également étre utilis€ pour comparer
deux outils de reconnaissance appliqués au méme ensemble de test.

* Il ya également des compléments sur la fagon dont Zoo/PhytoIlmage calcule les abondances
et les biomasses/biovolumes. Vous pouvez calculer ces quantités a différents niveaux de détail
et indiquer quels groupes n'ont pas d'intérét (e.g., neige marine et zooplancton si votre étude
porte sur le phytoplancton).

* L'objet confusion peut €tre ajust¢ pour différentes probabilités a priori (abondances par
groupe) en utilisant la fonction prior(). Cela vous permet alors de visualiser Iimpact de la
composition de différents échantillons sur les taux de faux positifs et faux négatifs par
groupe.

* N'oubliez pas également tous les outils R disponibles pour manipuler des objets
d'apprentissage machine. Voir les possibilités d'apprentissage machine a partir du site
http://cran.r-project.org/web/views/MachineLearning.html.

Finalement, le chapitre 12 dans le livre « Data mining applications with R » présente une
collection de références bibliographiques (64), la plupart d'entre eux pointent sur des publications
dont les analyses ont été effectuées en utilisant Zoo/Phytolmage. C'est également une excellente
source d'inspiration montrant concrétement comment Zoo/PhytoImage peut étre utilisé.
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