Exécuter le logiciel Lucky

Choisir le mode d’utilisatiol€aryotype

L Lucky5.27 - Choisir un mode [Z||E|
@ Dans quel mode voulez-wous utiliser Lucky T

Cuitker |

" ......................................... -

Dans la fenétre Mitose »,

Fichier Patient

W Mitose - Lucky5.34aB - Master[CQEGFCH2009]

Lame Cas Mitose Commandes Fenétres Cas ouverts  fide
a ol o A
R e I mBE R Y 6 @ ¥ @ S D
Cliquer dansnenu « Patient »

Le sélectionnerdans la liste déroulante par par son nom : CQEHsAGNnée

=

L

Cliquer dansnenu « Lame »

La sélectionner dans la liste déroulante

A 1

1 lame pour les bandes R
1 lame pour les bandes G
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» Sivous souhaitez améliorez les contrastes ded/@ana

Cliquer dans le menk Fenétres »puis sur rubrique préférences»

W Préférences - Lucky5. 34a8 - Master[CQEGFCH2009]

général capture extraction caryobype

Largeur du caryvoktype : 130 mm.

Hauteur du caryobype 180 .

Taille du bord des

i i i i i i
images de chromosomes i < s E 2

[ Mise en évidence d'un chromosome du caryobype sur sa mitose

-

Enreqistrer les options Yaleurs par défaut Fermer

Puis sur extraction

aénéral capture exkraction caryokype

—_ v Seuil

¥ Mouvement vertical
[+ Lisser

v Histogramme

Inverser

Détails) Couleurs

Mair : | L1 L
2358
Blanc: | |
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» Placer la barre de seuil bleue, en cliguant dessupied du pic le + pointu.

» Contraste: en déplacant” ou les 2 carrés intermédiaires.

* Noir : en déplacant-ou — le carré du bas ou le curseur correspondant.

* Blanc: en déplacant-ou — le carré du haut ou le curseur correspondant

Comptage des chromosomes sur la mitose

Cliquer sur l'icbne « marques » puis sur les chreomees, un point de couleur (que I'on peut
choisir) apparait alors dessus en méme temps quarbre de chromosomes cliqués.

W Mitose - Lucky5.34aB - Master[CQEGFCH2009]

Fichier Patient Lame ©Cas Mitose Commandes Fenétres Cas ouverts  Aide

o 4 ~l < = = =
H2 e R BE S 89 X ¥ a S @

Extraction des chromosomes en vue du caryotypage

« Extraction automatique
* Menu« commandes prubrique« extraction automatique »

Fenétres (Cas ouverts  Aide

1 Extraction automatigLe |
Caomptage
Classification automatique
Ajouter & la base de données de classification

Les chromosomes voisins extraits sont entouréstdaitnde couleur #%= . Le nombre
de chromosomes individualisés est indiqué dansite<en bas a gauche de la fenétre (N :).

Si extractions de trop de bruit de fond (barrealélsnal placée), possibilité

d’'interrompre I'extraction automatique en cliquant la touche Escape (Esc) et si trop
d’extractions, fenétre avec proposition de I'annule

Correction manuelle
% Suppression des fausses extractions

* S’iln'y en a qu'une, placer la souris dessus Ea@®nner la rubrique supprimer
cetteextraction » ( bouton droit de la souris) ou appuyer Suppr.
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e S’ily en a plusieurs, maintenir la toucBappr enfoncée et tout ce que la fleche
touchera sera effacé,

ou maintenir la touch€TRL enfoncée et cliquer sur les « non chromosomesus po
les sélectionner, relacher ensuite la touche CTiRlugprimer ces éléments en

sélectionnant la rubrique supprimer les sélections »outon droit de la souris) tout en
maintenant la fleche de la souris sur un de cesaiés.

%+ Séparation automatique de deux chromosomes juxtapés
* Placer la souris sur I'un des deux chromosomesyyagrsur ldbarre d’espace,

ou sélectionner la rubriqueséparation automatique »bouton droit de la souris), une
fois les chromosomes séparés le contour de chdmjamosome est d‘une couleur #.

Si la séparation automatigue ne s’est pas faiteagiement :

» Placer la souris dessus et sélectionner la rubricgigoprimer cette extraction »
(bouton droit de la souris), puis sélectionrextraire ici »
e [Faire une< séparation manuelle xvoir ci - apres), une fois que les chromosomes
sont séparés, leurs contours ont une couleur #.
% Séparation « manuelle » d’'amas de chromosomes

» Tracer une ligne entre les chromosomes faussermgrdupés a l'aide de la souris,
bouton gauche appuyé, (commencer toujours a l'iexted’un chromosome).
. Replacer la souris sur 'amas et séparer les chrsomes avec laarre d’espaceou
au moyen de la rubriqueséparation »( bouton droit de la souris).
. Si un chromosome est découpé en plusieurs fragnahigiser sur ceux — ci en
maintenant la touch€TRL enfoncée puis les regrouper en sélectionnant
« Grouper les sélections »ou utiliser labarre d’espace

% Ajustement du contour des chromosomes a I'aide da gomme
Pour supprimer une « tache » incluse dans le cardtun chromosome :
* Appuyer sur le bouton central de la souris.
* Repousser avec la gomme symbolisée par un rormhtewr du chromosome afin
d’en exclure ce qui ne lui appartient pas.

Pour agrandir le contour d’'un chromosome si unetjgan’a pas été extraite :

* Placer la fleche de la souris a l'intérieur du ocomta modifier.

» Appuyer sur le bouton central de la souris.

* Repousser avec la gomme le contour du chromosbme’iaclure ce qui lui
manque.
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» Les dimensions de la gomme peuvent étre modifiéesayen du pavé

des flechesp V.

Zoom
Afin de mieux voir les chromosomes on peut zoomer.

* Double cliquer sur le chromosome (souris gauct@)r pevenir a I'agrandissement
initial facteur d’échelle 100%, double cliquer eéxtérieur des chromosomes.

« Extraction de chromosomes oubliés
» Placer la souris sur le chromosome a extrairelett@énner« Extraire ici »(bouton
droit de la souris), obarre d’espace

Vérification
Le logiciel propose # fonctions pour vérifier lemlore de chromosomes extraits.

Le nombre de chromosomes extraits est affiché sralgauche de la fenétre (N : ) Menu
« commande », rubrique« comptage ».

Caryotype : Classification des chromosomes

v Lucky5.27 - Options

général capture extraction |

Largeur du caryokype @ M.
Hauteur du caryobype : T,

Taille du bord des : -~
i s T { T {
images de chramosomes 1 L = = & e

On peut ainsi régler les dimensions du caryotype.
+ Classification automatique

* Menu« commandes »fubrique« Classification automatique » ou bouton droit
« Classification automatique »
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% Correction manuelle de la classification automatiqa

* Les chromosomes mal classés peuvent étre dépléiegdedde la souris en cliquant
dessus (bouton gauche).

» Les centromeres peuvent étre ajustés sur la lighnesedéplacant avec la souris
(bouton gauche).

* Les chromosomes peuvent étre retournés de hawtsgpan un double clic de souris
(bouton gauche), mais aussi de haut en bas (reiQuibouton droit) et de droite a
gauche (miroir horizontal) (bouton droit).

» Les chromosomes peuvent étre linéarisés en cligiaard le fond du caryotype
(bouton droit) sur « Etirer toutes les extraction®our les remettre dans leur
conformation de base cliquer sur « DésEtirer tolgtextractions ».

» L’orientation des chromosomes peut étre corrigée :

= Maintenir la touch€€TRL enfonceée.

= Cliquer sur le centromére avec le bouton gauciea@ttenez le enfoncé.

= Déplacer la souris vers I'extérieur du chromosopugs orienter le chromosome
sur 360° a l'aide du trait rouge.

= Les non chromosomes peuvent étre supprimés grlaceibrique « Supprimer

cette extraction »
Modification globale du contour

» Sitous les chromosomes ont des contours tropésjwst trop éloignés :
= Placer le curseur dans la fenétre du caryotypesbord d’'un chromosome.
= Sélectionnek agrandir toutes les extractions »ou « réduire toutes les
extractions »(bouton droit), ou appuyer slas fleches haut ou basRépéter
I'opération jusqu’a I'obtention de la taille soutess.

» Sivous voulez changer le contour d’un seul chramas:
= pointer ce chromosome et avec le bouton droitctélener« agrandir cette

extraction » ouréduire cette extraction »,ouappuyer sur lefiéches haut et
bas.

Gomme

Les débords chromosomiques liés aux croisemenigepeétre supprimés en gommant ces
dernierssur la fenétre de la métaphase :
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* Au niveau a modifier, appuyer sur le bouton cerdeala souris : un rond apparait.

» Pousser ce rond pour déplacer le contour chromagend modifier ( c’est le 1°
contour touché qui est modifié et le rond prendsala couleur de ce contour ).

* On peut modifier la taille du rond en cliquant suvu -.
* Pour travailler avec + de précision, on peut zoosaede chromosome.

Editer les couleurs

Si certains chromosomes sont trop péales ou traig comparés a leur environnement sur le
caryotype, on peut y remeédi@iun clic droit sur chaque chromosomedont la tonalité doit
étre modifiée.

“ Lucky5.27 - Editer les couleurs
v Maouvement vertical
v Lisser

Inverser

Fetmer

1) le carré du haut : poussé --> gauche : contouandol
. poussé --> bas : contour + naoir.
2) le carré du bas : poussé --> droite : chromosomeirt
. poussé -->bas : chromosome + blanc.

Renseignements
* Un commentaire peut étre ajouté dans le bas dm&tre caryotype :
= Cliquer sur le menu « patient » dans la rubriq@as«
= Ecrire dans la fenétre (la souris étant a I'iniémi¢a formule chromosomique ainsi
gu’un éventuel commentaire. Les derniéres formuldisées sont mémorisées et
visibles dans le menu déroulant (bouton droit deolaris).

= Les renseignements concernant le patient et lesdampparaitront au bas du

caryotype.

Maom ;. LUCKY Prénom : Luc Dossier: 0001
Drate Prev. © 1910104 Tissu . MOELLE/48H Marquage . RHG
Lame: 1 Metaphase : 1 H. 50 o100

l

* Un ou plusieurs chromosomes peuvent étre flechésreités soit dans la fenétre
meétaphase soit dans celle du caryotype.
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= Cliquer (bouton droit) la ou vous voulez insérecéenmentaire et sélectionner
« annotation ».
= Choisir« fleche »ou « Texte ».

= On peut également prendre la fleche bl# eou les lettre: ¥ dans le bandeau
de la fenétre et I'amener la ou on le souhaite.

= Pour déplacer les annotations, cliquer ks r

Modification de la taille des chromosomes sur le cgotype

Pour agrandir tous les chromosomes du caryotypgierldans la fenétre facteur d’échelle
dans le bandeau en haut a droite, (ex : agrandif#le taper 110% au lieu de 100%).

Sauvegarde du caryotype

« Cliquer sufal, la métaphase apparait alors soulignée dangdadésoulante des
meétaphases de la lame correspondante et impritiggrecsur licone= .

Sauvegarde du caryotype anonymisé en format JPEG poenvoi extérieur

« Anonymiser : Dans la fenétre aptions », onglet «général» : décocher « Afficher le
panel des mitoses et des caryotypes ». Le bandeaules informations du patient et
I'en téte du laboratoire seront masqués.

» Sauvegarder au format JPEG: Dans la fenétre du caryotype, aller daadisier et
cliquer sur « exporter en tant qu'image ». Chdismplacement de la sauvegarde,
nommer le fichier suivi de I'extension .jpeg, pdans le menu déroulant de type
choisir le format souhaité, ici jpeg.

Impression

 Dans la fenétre Préférences > onglet« général » les parameétres d’'impression
peuvent étre réglés.

Visualisation de I'arborescence des cas pour un pant

* Aller dans« Fenétres »,ongletExplorateur pour visualiser le nombre de lames
rattachées a un patient, puis le nombre de mitgselame. En cliquant sur les lames,
la galerie des mitoses, en format réduit, apppetnettant de choisir celles a
caryotyper.
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