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Limites de responsabilites. Celogiciel est fourni en I'état. Ni les auteurs et les diffuseurs dénient toute
garantie, implicite ou explicite, quant aux performances de ce logiciel. Vous pouvez redistribuer librement ce
programme, tant que les conditions suivantes sont remplies : Le programme n'est pas modifié, le fichier d'aide
est inclus sans modifications, aucune sorte de contribution ne peut étre demandée.

Merci de citer cette référence st vous utilisez GeneClass2:

Piry S, Alapetite A, Cornuet, J.-M., Paetkau D, Baudouin, L., Estoup, A. (2004)
GeneClass2: A Software for Genetic Assignment and First-Generation Migrant
Detection. Journal of Heredity 95:536-539.

[ W ATTENTION : Par souci de compatibilité internationale, le séparateur décimal utilisé par
GeneClass2 est e point.

Pour utiliser GeneClass2 vos fichiers de données doivent ére dans un format reconnu. Les formats de
fichier reconnus sont : GenePop (codage des alleles par 2 ou 3 chiffres, ou haploide) (Raymond &
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Rousset, 1995; voir aussi "Genepop on the web"), FStat (Goudet, 1995), Genetix (Belkhir et al.), plus
un format basé sur le XML (eXtended Markup Language) et un format a usage interne (CIRAD-
PRN). Consultez les référence pour de plus amples informations concernant les formats de fichiers.
Notez qu'il est préférable que les fichiers de données contiennent aussi peu de données manquantes
gue possible (voir Piry et al., 2004 pour la gestion des données manguantes).

Lalangue (Francais ou Anglais) peut étre choisie a partir du menu "Langue” de GeneClass2.

Remarquez gque pour la plupart des options choisies une référence bibliographique est indiquée dans
une fenétre et il est recommandé de consulter ces références lorsque des informations détaill ées sont
nécessaires.

L es pages suivantes donnent des instructions plus détaillées quant a |'utilisation de GeneClass2 :

1. Détection de migrants
2. Affectation d'individus (ou de groupes d'individus)
3. Conversion de formats de fichiers de données et description de la diversité des popul ations
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GeneClass2 - Détection de migrants

1) Détection de migrants de premiere génération

L a détection de migrants ne nécessite qu'un seul fichier de données contenant alafois les populations au sein
desquelles les migrants de premiére génération seront recherchés et |les sources potentielles de ces migrants.

Lancez GeneClass2 a partir du menu "Démarrer”, dossier "CBGP'. L'écran de présentation apparait, suivi par
la fenétre principale de GeneClas2.

Chargez un fichier de données en cliquant sur le bouton "Ouvrir", et choisissez un fichier dans le sélecteur
[A1].

Choisissez I'option "Détection de migrants de premiére génération” dans le premier onglet de lafenétre
principale [A2].

Choisissez le type de calcul de vraisemblance a appliquer pour la détection de migrants. Par exemple,
sélectionnez "L = L_origine/ L_max" qui est le rapport de vraisemblance calculé entre la population dans
laquelle I'individu a été échantilloné (L_origine) et la plus forte vraisemblance parmi toutes les populations
dont la population d'origine (L_max) [A3] (voir Paetkau et al. 2004).

* INRA / CIRAD - GeneClass 2.0 =10] x|
Eichier Fenetres Langue 7
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Pastkau, D e & (in press) Direct, real-time estimation of migration rale using assignment methods: a simulation-based
exploration of accuracy and power. Molecwlar Ecoiogy

+ Démarrer
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GeneClass2 - Détection de migrants

En cliquant sur I'onglet "2) Critere calculé' [B1] vous pouvez maintenant choisir le critére qui sera utilisé pour
le calcul de vraisemblance. Les méthodes Bayésiennes et celle basée sur les fréquences sont souvent plus
performantes que celles basees sur les distances (voir Cornuet et al. 1999 pour une étude comparative).

Choisissez par exemple le critére de Paetkau et al. (1995) [B2]. Ce critére nécessite un paramétre spécifique
correspondant a la fréguence par défaut en cas d'alléle manquant (Paetkau et al. 2004). Vous pouvez faire
glisser le curseur [B3] pour définir cette valeur (par exemple 0.01).

" INRA / CIRAD - GeneClass20 =10] x|
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Paetkau af &l
Paglkau D o 2/ (1995) Microsatellite analysis of population structure in Canadian polar bears, Mol Ecol 4.347-354.

« Démarrer

0%

Si vous voulez calculer la probabilité qu'un individu soit un résident (c'est adire pas un migrant de premiére
génération), cliquez sur I'onglet "3) Calcul de probabilité' [C1], et ensuite cochez la case "Activer le calcul de
probabilité (rééchantillonage de Monte-Carlo)" [C2].

Vous pouvez désormais choisir un algorithme de rééchantillonage [C3] (par exemple Paetkau et al. 2004;
recommandé pour la détection de migrants de premiére génération, mais voir aussi Rannala& Mountain
(1997) et Cornuet et al. (1999)). Faites glisser le curseur de définition du nombre d'individus simulés [C4]
(par exemplel000, qui est lavaleur par défaut, ou 10000 qui est dix fois plus long mais plus précis), et le
curseur de définition de I Erreur detype | (alpha)" [C5] (par exemple 0.01, qui est lavaleur par défaut, voir
Cornuet et al. (1999); Paetkau et al. (2004)).
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GeneClass2 - Détection de migrants

SCNENNIIDNS & R

Si besoin est, vous pouvez désélectionner des locus dans I'onglet “4) Sélection des locus’ [D1]. Leslocus
désélectionnés ne seront pas utilisés dans les calculs.
Enfin, cliquez sur le bouton "Démarrer" [D2] pour lancer le calcul.
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4) Sélection des locus
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Le programme affiche alors le "Journal™ [E1] qui fait la synthese des parameétres de lancement.
Labarre de progression et un compteur [E2] montrent |'état d'avancement du calcul.
Le bouton "Stop" [E3] permet d'interrompre le calcul en cours.
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Unefois les calculs terminés, les résultats sont affichés dans une grille dans laquelle les éventuel s migrants FO
(Paetkau et al., 2004) sont colorés en rouge (p < seuil) [F1] et les populations les plus probables en vert [F2].
Le nombre d'individus ayant une probabilité inférieure alavaleur du seuil est auss affiché [F3].

L es résultats peuvent étre imprimés (Bouton "Imprimer" [F4]) ou exportés au format csv (bouton
"Exporter" [F5]).
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* INRA / CIRAD - GeneClass 2.0
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GeneClass2 - Affectation

2) Affectation ou exclusion d'individus (ou de
groupes d'individus)

Lancez GeneClass2 a partir du menu "Démarrer”, dossier "CBGP'. L'écran de présentation apparait, suivi par
la fenétre principale de GeneClas2.

Chargez le fichier de données des populations de référence en cliquant sur le bouton "Ouvrir* supérieur [H1]

et choisissez lefichier al'aide du sélecteur.

Chargez le fichier de données des individus a affecter en cliquant sur le bouton "Ouvrir" inférieur [H1'] et
choisissez lefichier al'aide du sélecteur.

Choisissez "Affecte / exclue les populations en tant qu'origine des individus' [H?2] dans le premier onglet dela
fenétre principale, et "Individus' [H3] danslaboite " Affectation".

Notez que les statistiques d'affectation peuvent aussi étre cal culées sur les groupes d'individus plutét que sur
les génotypes individuels (Baudouin & Lebrun, 2000). Les groupes d'individus doivent étre codés comme des

populations dans le fichier d'échantillons atraiter.

Le seuil d'affectation (hors calcul des probabilités) peut étre défini en faisant glisser le curseur " Seuil
d'affectation des scores' [H4] (voir la partie Calculs sans probabilités associées pour une définition des

Scores).
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Cliquez sur le deuxieme onglet "2) Critere calculé" [I 1] et choisissez le critére que vous voulez utiliser (par
exemple "Rannala & Mountain” [12], cf. Rannala& Mountain, 1997 et Cornuet et al., 1999). Les méthodes
Bayésiennes et celle basée sur les fréquences sont souvent plus performantes que celles basées sur les
distances (voir Cornuet et al. 1999 pour une étude comparative).
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o« Démarrer
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Si vous voulez calculer la probabilité qu'un individu appartienne a chacune des populations de référence,
cliguez sur le troisiéme onglet "3) Calcul de probabilité' [J1], et cochez |a case "Activer le calcul de
probabilité (Rééchantillonage de Monte-Carlo)" [J2].

Vous pouvez maintenant choisir I'algorithme de rééchantillonnage [J3], par exemple Pagetkau et al. (2004)
(recommandé, mais voyez aussi Rannala & Mountain 1997 et Cornuet et al. 1999). Faites glisser le curseur
[J4] pour définir le nombre d'individus simulés (par défaut 12000 ou 10000, ce qui conduit aun calcul plus
précis mais dix fois pluslong), et le curseur définissant I'erreur de type | [J5], par défaut 0.01 (voir Cornuet et
al. 1999 et Paetkau et al. 2004).
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Si besoin est, vous pouvez désélectionner des locus dans I'onglet "4) Sélection deslocus' [K 1]. Leslocus
désélectionnés ne seront pas utilisés dans les calculs.
Enfin, cliquez sur le bouton "Démarrer" [K 2] pour lancer le calcul.
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Le programme affiche le "Journa” [L 1] qui rappelle les paramétres de lancement.
Unne barre de progression et un compteur indiquent I'état d'avancement du calcul [L 2].
Le bouton "Stop" [L 3] permet d'arréter le calcul.
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Unefois les calculs effectueés, les résultats sont affichés dans un tableau dans lequel |a probabilité de chaque
individu d'appartenir a chacune des populations de référence est indiquée [M 1] (Cornuet et a., 1999). Si la
probabilité qu'un individu appartienne a une population de référence est inférieure au seuil fixe préalablement,
lavaleur est indiquée en grise [M 2].

Les résultats peuvent étre imprimés (bouton "Imprimer" [M 3] ou exportés au format csv (bouton

"Exporter" [M4]).
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% INRA / CIRAD - GeneClass 2.0 =10 =|
Echier Fenetres Langue 7

sldl of M3 M4

Paramétres Résultals |.Jnurnnl|

L1 LRI [INLALN} [ANLAN]
0.000 Qo000 0000 .00 0000 Cooog .00 0.000
0.000 0000 0L000 0.00 0.000 Qo000 0.00 0.000
LLLHL i LLLE 000
[RRLH] ] [INLAN] [ANLAN]
0.000 ILLLIE 0000 0.00 0.000 Qoo 0.00 0.000
0.00o CLoae 0.0 0,00 0000 Qonz 0.00 0.000
LLLHL F LLLE 000
00 ¥ 0000 000
0.000 s 0000 .00 0000 Cooog (1,002 .00 0.000
0.00o [ 0L000 0,00 0000 Qoo 0.0 0.000
1 CHi0 [IRLIN} (AR}
0.5 0 000 0 000
0.000 LI 0000 0.00 0.000 Qoo 0.00 0.000
0.00o [0 0.0 0.00 0000 Cuono 0.00 0.000
LLLHL LLLE L L
0000 0000 0000 -

L

DCurée 367 6685 | 546/546

Calculs sans probabilités associées:

Si vous n'avez pas coché la case "Activer le calcul de probabilité (Rééchantillonage de Monte-Carlo)" [J2] les
résultats sont affichés comme suit : Les cing premiéres paires de colonnes indiquent, pour chaque individu, les
populations les plus probables et leur scores relatifs (cf. note ci-dessous) par ordre décroissant [N1]. La partie
droite du tableau affiche le -Log10 des valeurs de vraisemblance [N2].

Le nombre maximal de scores affichés peut étre changé avec le compteur [N3].

Note: Dans un fichier de référence comportant k populations, le
scored'un individu i dansla population | est calculé comme suit :

L
score;, = —

2L,

J=
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avec Li,| lavaeur de vraisemblance del'individu i dansla
population .

* INEA / CIRAD - GeneClass 2.0

Bichier Fenétres Longue 1

== of N3

Paramétres Résultais |..|n-umnl|

Mombra des scores & allicher :|5 _'JI & Imprimer | & Exporter ..

13.37 14 0587
10.34E 13431
0.336 15401
13578 2 15,702
.94 2 15401
13578 3661 15702
0ooo) | K 00 | CATD | 0.000 18158
0000 TD | 0.000 18.198
01000 I2 STO | 0,000 18,196
0.000 KT2 00 | CATD | 0000 19158
0000 | K 00 | CATD | 0.000 18138
1628 LT | 00e 19555
16.279 5452 16837
2711 KIRT+ 0134 15558
TV 1.523 26| | GMTH| D025 22 292
TUYE 2 EaH Eafal | 0330 15403
T 4.705 KIAT+ 1,23 16.373

[Durée 3.015 5 | 546/546

Page principae
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3) Conversion des fichiers de données et
description de la diversité des populations

Les fichiers de données peuvent étre exportés vers un autre format grace al'icone "Disquette” [ X 1] de labarre
supérieure, ou avec I'élément "Enregistrer laréférence sous..." du menu "Fichier".

GeneClass2 peut ainsi étre utilisé comme convertisseur de formats de fichiers pour |'échange de données entre
applications différentes.

Une visualisation des statistiques classiques décrivant la diversité des populations peut étre obtenue avant ou
apres un calcul en cliquant sur le bouton " Statistiques' [X2] dans lafenétre principale en face du fichier
correspondant.

" INRA / CIRAD - GeneClass 2.0 =10] x|

Eichier Eenetres Longue ¥

ol X2

Paramaires ]HEIELI Hats ] Jaurnal ]

){&chiarue données :fipiries documentsymolgeneciass MMichiersPreds0-00d (& OQuwie . | 3¢ Effacer | 9 Statistiques |

chantilions & trafter | » T | » Effa | 7 Statist I
1) Objectif du ealcul | 2) Critere calculé | 3) Caleul de probabilité | 4) Sélection des locus |
Application
™ Affacte S exclus les populations en tand qu'origing des individus i [Détection de migrants
fffecter les Seuil d'afectation : Calcul de |a wraisemblance
= [ndridus ™ L= L_origine
1 I I ] S B :
' Groupes dindiidus f« L= L_origine / L_max:
I'II'IE -
LiLI

T L= L_origine S L_max_non_origing

Paatkau, . & & [in press) Diract, real-time estimation of migralion rale using assignment methods: &
simulation-based exploration of accuracy and power Mokculsr Ecology

¥ Démarrer

0%

Lerésultat se présente sous laforme d'une grille contenant les fréquences alléliques, pour chaque locus et
pour chaque population, la proportion d'hétérozygotes la diversité génique de Nel (Hétérozygotie sensu Nei,
1987).

Cette grille peut étre imprimée ou exportée au format csv a partir du menu "Fichier" [Y 1].
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