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Le Programme

Ce logiciel simple d'utilisation a été concu poudex les chercheurs dans la creation des
fichiers d’entrée pour plusieurs logiciels d’esttroa du mélange génétique. Il fournit les
fichiers d’entrée pour les logiciels suivants :

Software  Concepteur Méthode Publications (methode) Site de téléchargement
ADMIX Long Weighted Least  (Long 1991) Disponible sur demande au Pr. S.J. Long (
Squares longjc@umich.edy
ADMIX95 Bertoni Gene Ildentity (Chakraborty 1985) http://www.genetica.fmed.edu.uy/software
-htm
Mistura Cabello Maximum (Kriegeret al.1965) Disponible sur demande au Pr. H. Krieger
Krieger Likelihood (Cabello& Krieger 1997) (hkrieger@icb.usp.by
Admix 2.0 Bertorelle  Coalescence- (Bertorelle& Excoffier 1998)  http://web.unife.it/progetti/genetica/lsabell
Dupanloup  based (Dupanloup& Bertorelle 2001) &/admix2_0.html
LEA Beaumont  Coalescent-based (Chikhi et al.2001) http://dm.unife.it/parlea
Langella maximum (Langellaet al.2001)
Likelihood
Parallel LEA Giovannini Likelihoob-based (Chikhi et al.2001) http:/dm.unife.it/parlea
etal. approach (Giovannini et al. 2008)
LEADMIX Wang Maximum (Wang 2003) http://www.zoo.cam.ac.uk/ioz/people/wan
likelihood g.htm

Least-Square (Roberts& Hiorns 1965)

Weighted Least  (Long 1991)
Squares (Chakraborty& Srinivasan
1992)

Coalescent-based (Bertorelle& Excoffier 1998)

Avant toute utilisation d’AdFIT et pour remplir gectement les parametres spécifiques de
chaque logiciel d’estimation du mélange (commeeample la taille de I'échantillon pour
ADMIX, le taux de mutation et le temps depuis ldange pour Admix 2.0 ou encore la prise
en compte de la Divergence génétique pour LEADMIXgst fortement recommandé de lire
la documentation du logiciel correspondant et lalipation de référence de la méthode.

Toutes les informations sont fournies pour la wersiFrancaise, référez vous a la
documentation en Anglais ou en Espagnol si volisediun langage différent.

Lors de I'ouverture d’AdFiT, vous pouvez sélectientie langage de votre choix. Tous les
parameétres, champs et messages d’AdFIT seronfaéarsgue sélectionnée.

AdFIT est un exécutable sans installation. Par @pment lors de la premiére utilisation du
logiciel, de nombreux fichiers sont créés dans éme dossier ou se trouve I'exécutable (dll
nécessaires au fonctionnement du logiciel). Césdiis dil doivent étre présents pour que le
logiciel fonctionne. L'idéal est de placer 'exendaun dossier spécialement créé pour cela. |l
fonctionne sous Windows© XP et Visa, et la versidi® disponible prochainement
fonctionnera sous Linux.



Création des Fichiers d’entrée

1. CREATION DU FICHIER COMMUN « .XLS » PREALABLE A L’EXECUTION D’ADFIT

La premiere manipulation nécessite le regroupenteutes les données dans un fichier
commun (figurel) dans le format « .xls » (il pedteécréé avec Open Office Calc ou
Microsoft Office Excel).

lere ligne : Noms des Loci (en commengant a laiéeux colonne)

2°™ligne : Noms des Alleles pour chaque Locus (enroencant a la deuxieme colonne)

3*Mligne :
1°"° colonne : Nom de la population mélangée (populdtigbride, fille)

Colonnes suivantes : Fréquences alléliques paguehLocus (le total des fréquences

alléliques pour chaque locus doit étre égal a 1)

Ce fichier de données sera lu directement par AdFiT

Il sera uniqguement nécessaire de seélectionner diiTAle logiciel d’estimation de mélange
pour lequel le fichier d’entrée doit étre créé et emplir éventuellement les parametres
spécifiqgues du programme (voir ci dessous).

Figure 1 Fichier de données commun (format « Xls »

Noms des loci Noms des alléles
\
A \ B C B (e t F \ G

1 ABO Duffy
2 A B 0 FYA FYB FYO
3 Admixed Population 0,141 0,069 0,79 0,061 0,009 093
4 |Parent Population 1 0,153 0,127 0,72 0,052 0 0948
5 |Parent Population 2 0,144 0,123 0,733 0,162 0,15 0,683
6 |Parent Population 3 0,221 0,184 0,595 0,483 0,393 0,124
7 |Parent Population 4 0,358 0 0642 0,842 0,156 0,002

\

Nom de la population mélangée

Noms des populations parentales

Fréquences des alléles pour chaque locus (pour toutes les populations)




2. PROCEDURE D’EXECUTION D’ADFIT

Une fois le fichier commun créé, il doit étre ouven cliquant sur le bouton « Ouvrir un
fichier de données» dans la fenétre AdFIT. La takbleempli automatiquement dans AdFiT.
La premiere ligne de la table des données condarpepulation mélangée qui est toujours
sélectionnée. La création du fichier d’entrée #eefasuite en trois étapes :

1) choisir dans la table des données les popukapanentales. Pour cela, il suffit de cocher
dans la colonne « Sel » dans la table des Donrlésgopulations parentales sélectionnées se
surlignent en bleu ciel.

2) sélectionner les loci. On peut utiliser I'enséenlgles infomations en cliquant sur
« sélectionner tous les loci » ou bien choisiraieg loci dans la derniere « Sél » de la table
des loci : les loci sélectionnés se surlignent lew loiel dans la table des Loci et en orange
dans la table des Données.

3) Sélectionner ensuite le logiciel d’estimation ohélange et remplir si nécessaire les
parametres spécifiques (référez vous ci dessous dotumentation de chaque logiciel
d’estimation pour cela) puis cliquer sur le boute€réer ». Le fichier d’entrée pour le
logiciel demandé est genéré sur le bureau de votiieateur.

Ouvrir un fichier de données Table des données Table des loci

AdF WS - Developpe ¢

@ Ouvrir un fichier de données Nom de [Etude :I odi Alleles %sel B
= * | |Choix des loci:

b Colonnes \jl Estimation du Mélange

e
Selection pop Sélection Lod

Choisir les populations parentales |_

Sel COL1

Créer un fichier pour ;

[ Admix [ ] ADmIx 35

[ Admix 2.0 || LEADMIX

o
El Par.LEA )0
5 B
= ©
Bouton créer Bouton de fermeture

Paramétres spécifiques des logiciels

Zone de sélection du logiciel d’estimation




Les fichiers d’entrée sont nommés automatiquent&intous désirez créer plusieurs fichiers
d’entrée du méme type (avec des marqueurs diffgremtselon le logiciel des populations
parentales différentes, Cf le nom donné pour chdggieiel) pensez a les renommer, les
effacer ou bien les déplacer dans un autre dgssigrne pas les perdre.

Une de nos priorités était de concevoir un logiaigdsi intuitif que possible. La majorité des
erreurs envisageables lorsque le fichier est caéété anticipée et prise en compte. Des
messages d'erreur ou d’information ont été intrtmdwdans AdFIT pour expliquer les
problemes potentiels. De plus, ces risques peugdet prévenus dans certains cas. Par
exemple, LEA (Langella et al. 2001) considérent awenement de mélange impliquant
uniquement deux populations parentales. Il serac dotpossible de générer un fichier
d’entrée lorsque plus de deux populations paremntakront sélectionnées (un message
d’erreur apparait a I'écran). Inversement, quandr pm allele donné, les frégquences pour
toutes les populations sont égales a 0, la plupestlogiciels d’estimation ne fonctionnera
pas. Il est tout de méme possible de créer cegficld’entrée avec AdFIT mais un message
informatif apparaitra pour signaler ce risque ptiédrde rejet du fichier d’entrée par le
logiciel d’estimation, et les alléles dont les fuégces sont égales a 0 pour toutes les
populations seront surlignées en rouge dans la tidd données.

2. PARAMETRES SPECIFIQUES

ADMIX95 input file

Aucun parametre spécifique ne doit étre renseigé ge logiciel. Le fichier d’entrée est créeé
automatiqguement. Il est nommé par les 2 premieetses des populations parentales
sélectionnées (I'extension du fichier pour ADMIX8&t .inp)

ADMIX input file
La taille de I'échantillon doit étre renseignée ifvia documentation d’ADMIX). Cela

influence uniguement la valeur dy.Hl est nommé par les 2 premieres lettres deslptipns
parentales sélectionnées (I'extension du fichier gdOMIX est .dat)

LEA input file
La taille de I'échantillon doit étre renseignéeifia documentation de LEA). Ceci peut avoir
un poids dans l'estimation du mélange par LEA. Aegter la taille de I'échantillon
augmente la précision des résultats mais le temsnaulation peut étre fortement accru. Le
fichier crée par Adfit est nommé « infile » (sangeasion). Tous les fichiers sont nommés
identiquement (format LEA) donc il est nécessaedeldéplacer dans un autre dossier avant
de créer un nouveau fichier d’entrée (ne pas lemener, LEA nécessite un fichier d’entrée
nomme exclusivement « infile »).

Parallel LEA input file

La taille de I'échantillon doit étre renseignéeifta documentation de Parallel LEA).
Le fichier crée par Adfit est nommé « infile » (saxtension). Tous les fichiers sont nommés
identiquement (format LEA) donc il est nécessaedeldéplacer dans un autre dossier avant



de créer un nouveau fichier d’entrée (ne pas lemener, LEA nécessite un fichier d’entrée
nomme exclusivement « infile »).

Admix 2.0 input file
Pour la creation du fichier d’entrée, un fichiexks » intermédiaire contenant les matrices de
divergences moléculaires entre les alleles pougushdocus doit étre créé. AdFIT génére ce
fichier déja partiellement prérempli avec les letles alléles. Pour cela, une fois le fichier de
données sélectionné (et les données affichéeslddable des données), cliquez sur « Tout
sélectionner » (a c6té de la table des Loci), sélmrez Admix 2.0 dans la zone de sélection
du logiciel et cliquez sur « Créer » dans la zoes parametres spécifiques d’Admix 2.0 en
dessous de « Matrices de divergence moléculai@zei crée sur le Bureau le fichier « .xls »
intermédiaire avec les matrices préformatées pmus tes loci. Ouvrez ce fichier avec votre
tableur (Open Office Calc ou Microsoft Office EXcet remplacez les « 0 » avec les valeurs
de divergence moléculaires entre les alléles pdaigee locus et sauvegardez le fichier
(utilisez «enregistrer sous» dans le menu et non pas « enregistrer ») enatounx|s »
(format Excel 97-2003 avec Microsoft Office 2007 Excel 07/2000/XP avec Open Office).
Attention de ne pas l'enregistrer en format text€),(ou en format Open Office (.ods), ou en
Excel 2007 (.xIsx).
Ce fichier est nécessaire pour créer le fichienaée. 1l doit étre rempli correctement si la
différenciation moléculaire est prise en compte.ndde cas contraire, AAFIT rempli
automatiquement les matrices pour tous les loct ales 0 (considérant aucune différence
moléculaire entre les alleles). Référez vous aolkeudhentation du logiciel Admix 2.0 pour
remplir correctement les matrices. Cependant, aswtilisez Office 2007 ou Open Office
Calc, il estobligatoire de procéder a une manipulation suite a des pradata compatibilité
méme si vous n'utilisez pas la différentiation, neési vous ne prenez pas en compte la
divergence moléculaire (voir ci-dessous, la pdMIBORTANT _plus bas)

Colonne d'indices des loci

A| B c D

1| 1ABD -t Nom du locus

2| A 3 - Nombre d’alléles & ce locus
3 1 ]

4| 1 0 0 Matrice de divergence moléculaire
5 1 0 0 0

6 | 2 Duffy

7| 2 3

8| 2 1]

9| 2 0o o

10| 2 0o o0 1]

11| 3 Kell

12| 3 2

13| 3 1]

=t
=
L
=]
=]

A Lrided

"
n

Si un fichier de matrices a déja été créé, vousvgmue sélectionner avec le bouton
« Archive » situé a coté du bouton de création mhedrices. Attention : Sélectionnez un
fichier contenant les matrices pour tous les lacfidhier de données, loci devant étre dans le
méme ordre que dans la table des Loci.

Le nom du fichier sélectionné pour la création diniér d’entrée apparait sous ces deux
boutons dans la case grisée.



Les autres parametres doivent étre également geréseicorrectement (se référer a la
documentation de Admix 2.0) : temps depuis le ng#afentrer 0 si ce temps est inconnu) ;
taux de mutation (il doit étre différent de O siéenps depuis le mélange a été spécifi€) ; et la
taille de I'échantillon.

Lorsque tous les paramétres et le fichier de mestrsont remplis, sélectionner les populations
parentales et les loci pour le fichier d’entréelejuer sur le bouton “Création” (sous la zone
de selection des logiciels d’estimation).

I est nommé par les deux premiéres lettres desulptpns parentales sélectionnées
(I'extension est .txt).

IMPORTANT : Des probléemes de compatibilité apparaissent aviecokbft Office 2007 et
Open Office Calc. Pour éviter ces problenses)s Microsoft Office 2007 pensez a ouvrir le
fichier de Matrices et le sauvegarder avec « estegisous » en format Excel 97-2003 avant
de créer le fichier d’entrée. Si cette étape rpest réalisée, AdFIT ne sera pas en mesure de
créer le fichier d’entréeSous Open Office a la premiere ouverture du fichier, une fenétre
demandant une conversion de format apparait, digimaplement sur « ok » puis remplissez
le fichier et sauvegardez le en « .xIs ».

NOTE : Quand vous ouvrez le fichier Matrice pourpl@miere fois avec Office 2007, un
message d’erreur apparait, cliquez sur « Oui ».

LEADMIX input file

Référez vous a la documentation de LEADMIX pourpénsans erreurs ces parametres.
Paramétres Spécifiques:

Echantillons manquantsCocher cette case si les données sont manquaoi®s une
population parentale.

Div. Gén: Cocher cette case si la differenciation génétitpieétre prise en compte.

Taille de I'échantillon Sélectionner une taille d’échantillon (cela nedifie pas les resultants
pour les estimateurs ponctuels).

Dérive Entrer le taux de derive génétique.

Initial points et Int. pointsRéférez vous a la documentation de LEADMIX poemseigner
ces parametres.

Monitoring: Entrer un nombre entier compris (entre 1 et BciGraffecte pas les résultats
mais permet d’afficher plus de détails lors deitautation avec LEADMIX.

Mistura input file
Pour la réalisation du fichier d’entrée pour Mistuil faut créer un fichier intermédiaire I
s’agit d’'un fichier servant a établir la correspande existant entre génotypes et phénotypes
pour chaque locus. C’est l'utilisateur qui doit imnger quels génotypes correspondent a
chaque phénotype. Ce fichier intermédiaire estiglmtnent rempli. Pour cela, une fois le
fichier de données sélectionné (et les donnéeshaffs dans la table des données), cliquer sur
« Tout sélectionner » (a c6té de la table des |@@)ectionner Mistura dans la zone de
sélection du logiciel et cliquer sur « Créer » démszone des parametres spécifiques de
Mistura, en dessous de « Fichier des Phénotyp€sci.crée sur le Bureau le fichier « .xIs »
intermédiaire avec les matrices préformatées pus fes loci (voir ci dessous).



Indice des Loci Indices des alléles (1 pour le ler alléle, 2 pour le 2nd, etc)
A‘ B *c D E
1/|ID ALLELES ID ALLELES FREQ PHENCID PHENO
2 1 ABO { Nom du locus
3 1 3 { Nombre d’alléles a ce locus
4 1A
5 1B ‘ Nom des Alleles & ce locus
6 10
prre—
7 |an | 11 0,019881
8 1|AB 12 0,019458
3 iAo 13 0, 23778 Fréquences des phénotypes
10 1B B 22 0,004761 (calculés sous Hardy-Weinberg)
11 1|80 23 0,10902
12 1j00 33 0,6241
13 2 Duffy
14 2 3
15 2 FYA
16 2 FYB Génotypes a ce locus
17 2 FYO
18 2 FYA FYA 11 0,003721
13 2 FYAFYB 12 0,001098
20 2 FYA FYO 13 0,11346
21 2 EVREYR 22 0 OO0Ns1

Ouvrir ce fichier avec Open Office Calc ou Micras@fffice Excel (sous Office 2007 un
message d’erreur apparait, cliquer sur Oui ; sopenGDffice un message de conversion de
format apparait, cliquer sur OK).

La colonne ID PHENO doit étre remplie comme swuhtrer le chiffre 1 en face de chaque
Génotype correspondant au Phénotype 1 ; entrehifrec2 en face de chaque Génotype
correspondant au Phénotype 2, etc. Les chiffréiségidoivent étre des entiers et se suivre.
Par exemple, pour 4 différents phénotypes, ils dermtés 1,2,3,4 et non 1,2,4,6. Voir
I'exemple ci dessous pour le Groupe Sanguin ABO.

Ensuite, sauvegardez le fichier (utilisezntegistrer sous» dans le menu et non pas
« enregistrer ») en format « .xls » (format Exc@ét2B03 avec Microsoft Office 2007, et
Excel 07/2000/XP avec Open Office). Attention depas I'enregistrer en format texte (txt),
ou en format Open Office (.ods), ou en Excel 20RI8X). Cette manipulation est importante
et obligatoire suite a des problemes de compdébilfvoir ci-dessous, la partie
IMPORTANT ). Contrairement a lors de la création de fichieump Admix2.0, cette
manipulation est une étape de remplissage stricteotdigatoire du fait de la nécessité de
renseigner la colonne ID PHENO.

A B C D E

1/|ID ALLELES IDALLELES FREQ PHENC ID PHENO

b 1280 Nom du locus

3 1 3 ¢ Nombre d’alléles a ce locus

4 1A

5 1B - Nom des alléles & ce locus

6 10

24 HaA 11 001551 1 —_— Le Nombre 1 correspond au ler phénotype (ici A)

8 1lae 12 0,019458 3 >_<

9 1lA0 13 0,22278 1 Le Nombre 3 correspond au 3¢me phénotype (ici AB)
—’ s =

10 1|gB 22 0,004761 2 Le Nombre 2 correspond au 2éme phénotype (ici B)

11 1feo 23 0,10902 2 ——

12 1lo0 33 0,6241 4 == Le Nombre 4 correspond au 4éme phénotype (ici O)

13 2 Duffy

14 2 3

15 2 EYA

16 2 FYB Génotypes présents a ce locus

17 2 EYD

Si un fichier de Phénotypes a déja été créé, vauwgz le sélectionner avec le bouton
« Archive » situé a coté du bouton de créationertton : Sélectionnez un fichier contenant
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les phénotypes pour tous les loci du fichier dendes, loci devant étre dans le méme ordre
que dans la table des Loci. Le nom du fichier s&ené pour la création du fichier d’entrée
apparait sous ces deux boutons dans la case grisée.

Quand la taille de I'échantillon et le fichier deémotypes sont remplis ; cliquer sur le bouton
“Création” (sous la zone de selection des logiakdstimation).

II est nommeé par « Mis » + la premiere lettre depybations parentales sélectionnées
(I'extension est .txt).

Mistura nécessite dans le fichier d’entrée le neW@&ude. Ce nom correspond par défaut au
nom de la population mélangée mais il peut étreifiéodlans le champ « Nom de I'étude » de
la fenétre d’AdFiT.

IMPORTANT : Des problemes de compatibilité apparaissent aviecokbft Office 2007 et
Open Office Calc. Pour éviter ces problenses)s Microsoft Office 2007 pensez a ouvrir le
fichier de Phénotypes et le sauvegarder avec gistner sous » en format Excel 97-2003
avant de créer le fichier d’entrée. Si cette étajmst pas réalisée, AdFIT ne sera pas en
mesure de créer le fichier d’entr&us Open Office a la premiere ouverture du fichier, une
fenétre demandant une conversion de format appatajtiez simplement sur « ok » puis
remplissez le fichier et sauvegardez le en « .xIs »

NOTE : Quand vous ouvrez le fichier Phénotype gauyremiére fois avec Office 2007, un
message d’erreur apparait, cliquez sur « Oui ».

3. AUTRES PARAMETRES

Nom de I'Etude

Ce champ est rempli automatiqguement par AdFIT dgaaom de la population mélangée.
Vous pouvez modifier ce nom directement dans lengh@vitez de préférence les noms trop
complexes car ce nom est ensuite utilisé danshéefi Mistura).

Estimation du Mélange

Cette function permettra d'estimer les taux de nggaselon la methode basée sur les
distances génétiques de Cavalli-Sforza (CavalliZfcet al. 1994). Actuellement cette
fonction est en test et désactivée. Elle sera @etolans la version 2.0 qui sera disponible
prochainement.

4. TABLES DE DONNEES

Toutes les tables générées par AdFiT (Table des Lable de Données et dans la v2.0, la
Table des Taux de Mélange) peuvent étre directemgrurtées dans un format Excel ou
Word ou peuvent étre imprimées avec un clic dunita table voulue.



Caractéristiques Techniques et prérequis

Nom du Projet AdFIT (Admixture Files Tool)

Version 15

Langage Francais, Anglais, Espagnol

Site Web http://www.anthropologie-biologique.cnrs.fr/recheetaxelequipe3.php

Systeme d’Exploitation Dépendant, nécessite Windows (9X/XP/Vista)

L'exécutable est libre d’accés pour un usage peelofen citant la publication de

Licence
reference)
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