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El Programa

Este programa de utilizacién sencilla se concibadapayudar a los investigadores en la
creacion de archivos de entrada para varios sadtwarestimacion de mezcla genética. El
programa entrega archivos de entrada para losesigs softwares:

Software Creador Afo Métodos implantados  Publicasqmétodos) Sitios de descarga
ADMIX Long 1991  Weighted Least (Long 1991) http://www.genetica.fmed.edu.u
Squares vl
ADMIX95  Bertoni 1995 Gene ldentity (Chakraborty 1985) Disponible solicitandolo al Pr.
S.J. Long (ongjc@umich.edy
Mistura Cabello 1997  Maximum Likelihood (Krieger et al. 1965) http://web.unife.it/progetti/genet
Krieger (Cabello and Krieger 1997) ica/lsabelle/admix2_0.html
(Krieger and Cabello 1997)
Admix 2.0 Bertorelle 1998 Coalescence-based (Bertorelle and Excoffier 1998) Disponible solicitandolo al Pr.
Dupanloup 2001 (Dupanloup and Bertorelle 2001) H. ~ Krieger (
hkrieger@icb.usp.byr
LEA Beaumont 2001  Coalescent-based (Chikhi et al. 2001) http://www.rubic.rdg.ac.uk/~ma
Langella maximum Likelihood (Langella et al. 2001) b/software.html
LEADMIX  Wang 2003 Maximum likelihood  (Wang 2003) http://www.z0o.cam.ac.uk/ioz/p
eople/wang.htm
Least-Square (Roberts and Hiorns 1965)
Weighted Least (Long 1991)
Squares (Chakraborty and  Srinivasan
1992)
Coalescent-based (Bertorelle and Excoffier 1998)

Antes de cualquier utilizacion de AdFIT y para climporrectamente con los parametros
especificos de cada software de estimacion de mgeciética (como por ejemplo el tamafo
de la muestra para ADMIX, la tasa de mutacion tyeehpo después de la mezcla para Admix
2.0 o la Divergencia genética para LEADMIX), se amenda leer atentamente la
documentacién del software correspondiente y ldigadidon de referencia del método.

Toda la informacion se entrega para la versionciaa, dirijase a la documentacion en inglés
o en espafol si usted utiliza una lengua diferente

Desde la apertura de AdFIT, usted tiene la opc@saleccionar la lengua con la cual desea
trabajar. Todos los parametros, campos y mensa&eldeiT estaran en la lengua de su
eleccion.

AdFIT es un ejecutable sin instalacion. Por ellesde la primera utilizacion del programa se
crean varios archivos en la misma carpeta dondenseentra el ejecutable (dll necesarios
para el funcionamiento del programa). Estos archillb deben estar presentes para que el
programa funcione. Lo ideal es ubicar el ejecutableina carpeta especialmente creada para
ello.



Creacion de los Archivos de entrada

1. CREACION DE UN ARCHIVO COMUN SOBRE EXCEL PREVIAMENTE A LA EJECUCION DE
ADFIT

La primera manipulacion necesita el agrupamientéodes los datos en un archivo comdn
(figura 1) en el formato Excel. AdFiT necesita liaserias Microsoft© Office para funcionar
correctamente.

Primera linea: Nombres de los Loci (comenzandaeegunda columna)
Segunda linea: Nombres de los Alelos para cadas@mmenzando en la segunda columna)
Tercera linea:
Primera columna: Nombre de la poblacion mezcladalacion hibrida, hija)
Siguientes columnas: Frecuencias alélicas para lcacuas (el total de las frecuencias
alélicas para cada locus debe ser igual a 1)

Este archivo de datos seré leido directamente gBiTA

Lo unico que hay que hacer es seleccionar en AdFsbdftware de estimacion de mezcla para
el cual el archivo de entrada debe ser creado narleeventualmente los parametros
especificos del software (ver a continuacion).

Figura 1 Archivo de datos comun (formato Excel)

Nombres de los loci Nombres de los alelos

A EB C N E F \ G
ABO uffy \}
FYB

1

2 A B 0FYA FYO

3 Admixed Population 0,141 0,069 079 0,061 0,009 093
4 |Parent Population 1 0,153 0127 072 0,052 0 0948
5 |Parent Population 2 0,144 0,123 0,733 0,162 0,15 0688
6 |Parent Population 3 0221 0,184 0595 0,483 0,393 0,124
7 |Parent Population 4 0,358 0 0642 0,842 0,156 0,002

Nombre de la poblaciéon mezclada

Nombres de las poblaciones paternales

Frecuencia de los alelos para cada locus (para todas las poblaciones




2. PROCEDIMIENTO DE EJECUCION DE ADFIT

Una vez que el archivo Excel ha sido creado, dbbesa punteando sobre el botén “Abrir un
archivo de datos Excel” en la ventana de AdFiTtdda se llena automéaticamente en AdFiT.
La primera linea de la tabla de datos tiene quecwarla poblacion mezclada que ha sido
seleccionada. La creacion del archivo de entradi@se inmediatamente en tres etapas:

1) Elegir en la tabla de datos las poblacionesmpales. Para ello, solamente hay que puntear
en la columna « Sel » de la tabla de Datos: ladapmines parentales seleccionadas se
subrayan en azul cielo.

2) Seleccionar los loci. Se puede utilizar el catgude informaciones punteando sobre

« seleccionar todos los loci » o bien, elegir atguloci en la Ultima « Sel » de la tabla de los

loci: los loci seleccionados se subrayan en aslb @n la tabla de los Loci y en naranja en la

tabla de los Datos.

3) Seleccionar a continuacion el software de estiom de mezcla y llenar los parametros

especificos si es necesario (para ello dirijasedmtumentacion de cada software) en seguida,
puntee sobre el botén “Crear”. El archivo de eratrpdra el software deseado ya ha sido
generado sobre el Escritorio de su computador.

Abrir un archivo de datos Tabla de datos Tabla de los loci
AUFTF = Creiield goy Gapz e (EOULIC UL S5 sl (257 Frm_m':
Abrir un archivo de datos (Excel) Elegir sus foci; ol Alelos Asel B
Mo Columnas ljl —_—
Ity I:l ‘|_| Seleccionar todo
Mo Lineas | o e
Seleccione las poblaciones paternas I:l Selecdidn pobl Seleccidn Loci v -
kel CoLl i
Crear un arc_hiﬂ para ; r _' — | o I L
1 Admi [ LEADMIX | g ‘ ’:I |
| | aDmIxes |1 | Admix 2.0 = = o | el I . |
i (=i r I
[Tea1o ] mistura i@ I:I s
i 9/ = | |
et e[ ‘
M‘ SRR 3 terar_
Botén “Crear” " " Boton “Cerrar”
Parametros especificos de los software
Zona de seleccion del software de estimacion




Los archivos de entrada son nombrados automatidanteinusted desea crear varios archivos
de entrada del mismo tipo (con marcadores difesentesegun el software de poblaciones
parentales diferentes, ver para cada software rbre dado) es aconsejable cambiarles el
nombre, borrarlos 0 moverlos a otra carpeta paenderlos.

Una de nuestras prioridades era concebir un praytarmas intuitivito posible. La mayoria
de errores posibles cuando el archivo es creadaidwa anticipada y tomada en cuenta.
Mensajes de error o de informacion fueron introdosi en AdFIT para explicar los
potenciales problemas. Estos riesgos pueden preeezm algunos casos. Por ejemplo, LEA
(Langella et al. 2001) considera un evento de naeqeé implica Unicamente dos poblaciones
parentales. Por lo tanto, serd imposible generaarahivo de entrada cuando mas de dos
poblaciones parentales son seleccionadas (un reedsagrror aparecera en la pantalla).
Inversamente, cuando para un alelo dado, las fnes para todas las poblaciones son
iguales a 0, la mayoria de software de estimaaidiumcionara. Si bien, es posible crear estos
archivos de entrada con AdFIT, un mensaje infonnatiparecera para sefialar el riesgo
potencial de rechazo del archivo de entrada pasafelare de estimacion, y los alelos para
los cuales las frecuencias son iguales a 0 paes tied poblaciones seran subrayados en rojo
en la tabla de datos.

3. PARAMETROS ESPECIFICOS

ADMIX95 input file

Ningun parametro especifico debe ser indicado est& programa. El archivo de entrada es
creado automaticamente. Se le asigna el nombretia g las dos letras de las poblaciones
parentales seleccionadas (la extension del argiave ADMIX95 es .inp)

ADMIX input file
El tamafio de la muestra debe ser indicado (verolurdentacion de ADMIX). Esto

influencia Unicamente el valor de Fst. Se le asgm@aombre a partir de las dos letras de las
poblaciones parentales seleccionadas (la extedsidarchivo para ADMIX es .dat)

LEA input file

El tamafio de la muestra debe ser indicado (veod¢ardentacion de LEA). Ello puede tener
un peso en la estimacion de la mezcla para LEA. éxuar el tamafio de la muestra aumenta
la precision de los resultados pero el tiempo daulsicion puede alargarse demasiado. El
archivo creado para AdFIT es llamado “infile” (saxtensién). Todos los archivos son
llamados de la misma manera (formato LEA) asi qu@exesario moverlos a otra carpeta
antes de crear un nuevo archivo de entrada (ne@dewie el nombre, LEA necesita un
archivo de entrada exclusivamente llamado “infile).

Admix 2.0 input file
Para la creacion del archivo de entrada, un arcBikael intermediario el cual contiene las
matrices de divergencias moleculares entre lossalghra cada locus debe ser creado. AdFIT



genera ese archivo parcialmente pre-diligenciadolas loci y los alelos. Para ello, una vez
que el archivo de datos sea seleccionado (y laxsdabstrados en la tabla de datos), puntee
sobre “Seleccionar todo” (al lado de la tabla delloci), seleccione Admix 2.0 en la zona de
seleccion del software y puntee sobre “Crear” emdiaa de los parametros especificos de
Admix 2.0 debajo de “Matrices de divergencia molacu Ello crea sobre el Escritorio el
archivo Excel intermediario con las matrices pmerfateadas para todos los loci. Abra el
archivo a partir de Excel y remplace los « 0 » tmmvalores de divergencia moleculares
entre los alelos para cada locus y guarde el avdhitilice “guardar como” en el mend y no
“guardar”) en formato Excel 97-2003. Tenga cuidddmo grabar en formato texto (txt).

Este archivo es necesario para crear el archiventtada. Debe llenarse correctamente si la
diferenciacion molecular es tomada en cuenta. Encado contrario, AdFIT llena
automaticamente las matrices para todos los logi @qconsiderando ninguna diferencia
molecular entre los alelos). Dirijase a la documenh del software Admix 2.0 para llenar
correctamente las matrices. Sin embargo, si ustirhuOffice 2007, e®bligatorio realizar

un proceso ya que existen problemas de compatidilidunque usted no utilice la
diferenciacion (ver abajo, la pattdPORTANTE pagina 7).

Columna de indices de los loci
f-+ B | C| D
1| 1ABD - Nombre del locus
Z a 3~} Namero de alelos en ese locus
3|1 0
4| 1 0 0 —— Matriz de divergencia molecular
2% | 0 0 0
6 | 2 Duffy
i 3
B | 2 0
9 | 2 0 0
10| 2 0 0 0
11| 3 Kell
12| 3 2
13| 3 1]
14| 3 o 0
o= A Wil

Si un archivo de matrices ha sido previamente creasted puede seleccionarlo con el boton
“Archivo” situado al lado del botdn de creacidnrdatrices. Atencion: Seleccione un archivo
que contenga las matrices para todos los locirdeive de datos, los loci deben estar en el
mismo orden que en la tabla de los Loci.

El nombre del archivo seleccionado para la creag&un archivo de entrada aparece bajo los
dos botones en la casilla gris.

Igualmente, los otros parametros deben ser ind&cadorrectamente (dirijase a la
documentacion de Admix 2.0): tiempo desde la meZalgresar 0 si el tiempo es
desconocido); tasa de mutacion (debe ser difedmnt® si el tiempo desde la mezcla ha sido
previamente especificado); y el tamafio de la maestr

Cuando los parametros y el archivo de matricesddmenciados, seleccione las poblaciones
parentales y los loci para el archivo de entragiauntee sobre el boton “Creaciéon” (bajo la
zona de seleccion de software de estimacion).



Se le da nombre al archivo a partir de las dos grasletras de las poblaciones parentales
seleccionadas (la extension es .txt)

IMPORTANTE : Algunos problemas de compatibilidad aparecen cfiitéOversion 2007.
Para evitar esos problemas, abra el archivo deiddaty guardelo con “grabar todos” en
formato Excel 97-2003 antes de crear el archiverdeada. Si esta etapa no se realiza, Office
2007 considera el archivo Matriz como un archivioetx lugar de un archivo xIs y AdFiT no
podré crear el archivo de entrada.

NOTA : Cuando usted abre el archivo Matriz por gienvez con Office 2007, un mensaje de
error aparece, puntee sobre « Si» y remplace uflangente los « 0 » con los valores de
divergencia®

LEADMIX input file

Dirijase a la documentacion de LEADMIX para dilige&r sin errores estos parametros.
Pardmetros especificos:

Muestras faltantesSefiale esta casilla si los datos son faltantesymarg@oblacion parental.
Div. Gen: Sefale esta casilla si la diferenciaciéon genélétze ser tomada en cuenta.
Tamafio de la muestr&eleccione un tamafo de la muestra (esto no radds resultados
de los estimadores puntuales).

Deriva: Indique la tasa de deriva genética.

Initial points et Int. points Dirijase a la documentacion de LEADMIX para iraticestos
parametros.

Monitorea Indigue un namero entero entre 1 y 5. Esto notaflos resultados pero permite
mostrar mas detalles a la hora de la simulacion_.&xDMIX.

Mistura input file
Para la realizacion de un archivo de entrada paistuM, se debe crear un archivo
intermediario. Se trata de un archivo que sirvea pestablecer la correspondencia existente
entre genotipos y fenotipos para cada locus. Hizadior debe indicar qué genotipos
corresponden a cada fenotipo. Este archivo intaanedes parcialmente diligenciado. Para
ello, una vez que el archivo de datos selecciofyattus datos mostrados en la tabla de datos),
puntee sobre “Seleccionar todo” (al lado de laatat® los Loci), seleccione Mistura en la
zona de seleccion del software y puntee sobre tCegala zona de parametros especificos de
Mistura, bajo “Archivo de fenotipos”. Esto crea s®bel Escritorio el archivo Excel
intermediario con las matrices pre-formateadas foat@s los loci (ver abajo).



Indice de los loci  Indice de los alelos (1 para el primer alelo, 2 para el segundo, etc)
A* B *c D E
1|ID ALLELES ID ALLELES  FREQ PHENC ID PHENO
2 1 ABO ‘ Nombre del locus
3 1 3 <4 Namero de alelos de ese locus
4 14
5 iB * Nombre de los Alelos de ese locus
6 10
PT—
7 1A A | 11 0,019881
8 1|AB 12 0,019458
i 1A0 1 Q2ed 7 Frecuencias de los fenotipos
10 1|BB 22 0,004761 (calculadas con Hardy-Weinberg)
11 1|B O 23 0,10902
12 1j00 33 0,6241
13 2 Duffy
14 2 3
15 2 FYA
16 2 FYB Genotipos de ese locus
17 2 FYO
18 2 FYA FYA 11 0,003721
19 2 FYA FYB 12 0,001098
20 2 FYA FYO 13 0,11346
i | 2 EVRE EYR o 0 ONNNST

Abrir este archivo con Excel (si se utiliza Offi2807 aparecera un mensaje de error, puntee
sobre Si). La columna ID PHENO debe llenarse dsidaiente manera: ingrese la cifra 1
frente a cada Genotipo correspondiente al Fenatipagrese la cifra 2 frente a cada Genotipo
correspondiente al Fenotipo 2, etc. Las cifragzatilas deben ser enteras y sucesivas. Por
ejemplo, para 4 fenotipos diferentes, seran nonasrad?2, 3, 4 y no 1, 2, 4, 6. Ver el ejemplo
para el Grupo Sanguineo ABO.

Inmediatamente, guarde el archivo (utilizar “guardamo” en el menu y no “guardar”) en
formato Excel 97-2003. Tenga cuidado de no grabdommato texto (txt). Esta operacion es
importante y obligatoria ya que existen problemascdmpatibilidad con Office 2007 (ver
abajo la partdMPORTANTE pagina 9). Contrariamente a la creacion del acclmpara
Admix 2.0, esta operacion es una etapa estrictaraiigatoria dada la necesidad de indicar
la columna ID PHENO.

A B = D B
i|ID ALLELES ID ALLELES  FREQ PHENC ID PHENO
2 1480 < Nombre del locus
3 1 3 Numero de alelos de ese locus
4 1A
5 1B ‘ Nombre de los alelos de ese locus
B 10
7 HAA 11 0,013581 1 ———— El numero 1 corresponde al primer fenotipo (aqui A)
8 1{aB 12 0,019458 3
9 1la0 13 0,22273 1 El nimero 3 corresponde al tercer fenotipo (aqui AB)
_’ »
1) 1|88 22 GO0 T/ z El nimero 2 corresponde al segundo fenotipo (aqui B)
1 1lso 23 0,10902 7 —
L 100 il 10,6241 4 ———— El numero 4 corresponde al cuarto fenotipo (aqui O)
13 2 Duffy
14 2 3
15 2 FYA
16 2 FYB Génotypes présents & ce locus
17 2 EYO




Si un archivo de Fenotipos ya ha sido creado, ystede seleccionar con el boton “Archivo”

ubicado al lado del boton de creacion. Atenciérie@one un archivo que contenga los
fenotipos para todos los loci del archivo de dalws loci debe estar en el mismo orden que
en la tabla de los Loci. EI nombre del archivo cglenado para la creacion del archivo de
entrada aparece bajo esos dos botones en la caslla

Cuando el tamafo de la muestra y el archivo detifs®son diligenciados; puntee sobre el
boton “Creacion” (bajo la zona de seleccion devearie de estimacion).

El archivo es llamado “Mis” + la primera letra @ Ipoblaciones parentales seleccionadas (la
extension es .txt).

Mistura necesita que el nombre del estudio estéepte en el archivo de entrada. Este
nombre corresponde por defecto al nombre de laapimhl mezclada pero puede ser
modificado en el campo “Nombre del estudio” dedatana de AdFiT.

IMPORTANTE : Algunos problemas de compatibilidad aparecen ctiitéOversion 2007.
Para evitar esos problemas, abra el archivo detipesoy guardelo con “grabar todos” en
formato Excel 97-2003 antes de crear el archiverdeada. Si esta etapa no se realiza, Office
2007 considera el archivo Fenotipo como un arcbiv@n lugar de un archivo xIs y AdFIT
no podréa crear el archivo de entrada.

NOTA: Cuando usted abre el archivo Fenotipo pampra vez con Office 2007, un mensaje
de error aparece, puntee sobre « 8 »

Caracteristicas Técnicas y prerrequisitos

Nombre del Proyecto AdFIT (Admixture Files Tool)

Versién 1.05
Lenguas Francés, Inglés, Espafiol
Sitio Web http://www.anthropologie-biologique.cnrs.fr/rechiee¢axelequipe3.php

Sistema de Explotacién Dependiente, necesita Windows (9X/XP/Vista)

Otros prerrequisitos Microsoft© Office Libraries

El ejecutable es de libre acceso para un uso pargoitando la publicacién de

Licencia .
referencia)
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