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•  a	
  non-­‐profit	
  freely	
  available	
  online	
  resource	
  that	
  
allows	
  researchers	
  to	
  visualise	
  mouse	
  development	
  
and	
  explore	
  the	
  gene;c	
  regula;on	
  of	
  mouse	
  
development	
  

•  models	
  of	
  post-­‐implanta;on	
  mouse	
  embryo	
  
development	
  are	
  used	
  as	
  a	
  spa;al	
  framework	
  for	
  
mouse	
  embryo	
  data	
  

	
  





Pre-­‐implanta;on	
  

Post-­‐implanta;on	
  

Post-­‐partum	
  

Theiler	
  Staging	
  



•  Delineated	
  anatomy	
  represented	
  as	
  colour	
  domains	
  



•  Delineated	
  anatomy	
  visualised	
  using	
  interac;ve	
  IIP3D	
  viewer	
  





•  EMAGE	
  Gene	
  Expression	
  Database	
  



•  EMAGE	
  Gene	
  Expression	
  Database	
  

•  spa$al	
  annota$on	
  
•  text	
  (ontology)	
  annota$on	
  
•  ancillary	
  informa$on	
  (MISFISHIE-­‐compliant)	
  

	
  



•  EMAGE	
  Gene	
  Expression	
  Database	
  



•  EMAGE	
  Gene	
  Expression	
  Database	
  



•  EMAGE	
  Gene	
  Expression	
  Database	
  



•  Using	
  the	
  Paint	
  Tool	
  is	
  one	
  method	
  of	
  genera;ng	
  a	
  spa;al	
  
query	
  

•  EMAGE	
  Gene	
  Expression	
  Database	
  



•  Spa;al	
  queries	
  return	
  a	
  ranked	
  list	
  based	
  on	
  local	
  spa;al	
  
similarity	
  

•  EMAGE	
  Gene	
  Expression	
  Database	
  



Example	
  of	
  a	
  ‘Find	
  Similar	
  PaOern’	
  3D	
  search.	
  	
  

Richardson L et al. Nucl. Acids Res. 2010;38:D703-D709 



Op;cal	
  Projec;on	
  Tomography	
  (OPT)	
  
•  collabora;on	
  with	
  Dr	
  Paula	
  Murphy	
  (Trinity	
  College	
  Dublin)	
  
•  3D	
  mapping	
  of	
  in	
  situ	
  hybridisa;on	
  gene	
  expression	
  paOerns	
  

Fzd10	
  
Theiler	
  stage	
  (TS)	
  17	
  

Map	
  of	
  Fzd10	
  
eMouseAtlas	
  TS17	
  model	
  



Op;cal	
  Projec;on	
  Tomography	
  (OPT)	
  
•  collabora;on	
  with	
  Dr	
  Paula	
  Murphy	
  (Trinity	
  College	
  Dublin)	
  
•  3D	
  mapping	
  of	
  in	
  situ	
  hybridisa;on	
  gene	
  expression	
  paOerns	
  



•  3D-­‐to-­‐3D	
  mapping	
  using	
  WlzWarp	
  
•  Landmarks	
  are	
  added	
  to	
  Source	
  and	
  Target	
  Objects	
  

Source	
   Target	
   Overlay	
  

CDT	
  and	
  WlzWarp	
  



•  Maps	
  of	
  in	
  situ	
  hybridisa;on	
  OPT	
  gene	
  expression	
  paOerns	
  
visualised	
  using	
  IIP3D	
  viewer	
  



•  Quan;ta;ve	
  assessment	
  of	
  3D	
  mapping	
  
	
  

TS17	
  model	
  

embryo	
  1	
   embryo	
  2	
   embryo	
  3	
   embryo	
  4	
  



•  Quan;ta;ve	
  assessment	
  of	
  3D	
  mapping	
  
	
  

TS17	
  model	
  

embryo	
  1	
   embryo	
  2	
   embryo	
  3	
   embryo	
  4	
  



TS17	
  model	
  

embryo	
  1	
  
0.884	
  

embryo	
  2	
  
0.787	
  

embryo	
  3	
  
0.626	
  

embryo	
  4	
  
0.54	
  

•  Intersec;on/target	
  ra;o	
  



•  Somite	
  number	
  



•  Similar	
  somite	
  number	
  correlates	
  with	
  success	
  in	
  warping	
  

TS17	
  model	
  
35	
  somite	
  

embryo	
  1	
  
0.884	
  

35	
  somite	
  

embryo	
  2	
  
0.787	
  

36	
  somite	
  

embryo	
  3	
  
0.626	
  

36	
  somite	
  

embryo	
  4	
  
0.54	
  

33	
  somite	
  



•  Advanced	
  Normalisa;on	
  Tools	
  (ANTS)	
  
•  Image	
  registra;on	
  tools	
  used	
  primarily	
  for	
  brain	
  
mapping	
  

•  Mutual	
  informa;on	
  similarity	
  matrix	
  is	
  used	
  to	
  match	
  
the	
  source	
  object	
  to	
  the	
  target	
  object	
  (in	
  this	
  instance	
  
a	
  warped	
  coordinate	
  object)	
  

•  A	
  diffeomorphic	
  transforma;on	
  field	
  is	
  generated	
  
between	
  source	
  and	
  target	
  



•  ANTS	
  can	
  
improve	
  
success	
  in	
  
warping	
  

(	
   )	
  



Transcriptome	
  tomography	
  
•  collabora;on	
  with	
  Dr	
  Yuko	
  Okamura-­‐Oho	
  (RIKEN)	
  
•  lo-­‐res	
  but	
  complete	
  spa;al	
  transcriptome	
  of	
  the	
  14.5dpc	
  mouse	
  embryo	
  

•  Tomography	
  is	
  used	
  to	
  
average	
  RNA-­‐Seq	
  
densi;es	
  across	
  samples	
  

•  Expression	
  profiles	
  of	
  
single	
  transcripts	
  can	
  be	
  
viewed	
  as	
  a	
  heatmap	
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