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 Comment utiliser GeneClass2 ?

Limites de responsabilités: Ce logiciel est fourni en l'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 être demandée.

Merci de citer cette référence si 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.

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

Pour utiliser GeneClass2 vos fichiers de données doivent être dans un format reconnu. Les formats de 
fichier reconnus sont : GenePop (codage des allèles par 2 ou 3 chiffres, ou haploïde) (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 à 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 
que possible (voir Piry et al., 2004 pour la gestion des données manquantes). 

La langue (Français ou Anglais) peut être choisie à partir du menu "Langue" de GeneClass2.

Remarquez que pour la plupart des options choisies une référence bibliographique est indiquée dans 
une fenêtre et il est recommandé de consulter ces références lorsque des informations détaillées sont 
nécessaires.

Les pages suivantes donnent des instructions plus détaillées quant à l'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 populations
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GeneClass2 - Détection de migrants

1) Détection de migrants de première génération

La détection de migrants ne nécessite qu'un seul fichier de données contenant à la fois les populations au sein 
desquelles les migrants de première génération seront recherchés et les sources potentielles de ces migrants.

Lancez GeneClass2 à partir du menu "Démarrer", dossier "CBGP". L'écran de présentation apparaît, suivi par 
la fenêtre principale de GeneClass2.

Chargez un fichier de données en cliquant sur le bouton "Ouvrir", et choisissez un fichier dans le sélecteur 
[A1].
Choisissez l'option "Détection de migrants de première génération" dans le premier onglet de la fenêtre 
principale [A2].
Choisissez le type de calcul de vraisemblance à 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 l'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).
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GeneClass2 - Détection de migrants

En cliquant sur l'onglet "2) Critère calculé" [B1] vous pouvez maintenant choisir le critère qui sera utilisé pour 
le calcul de vraisemblance. 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). 
Choisissez par exemple le critère de Paetkau et al. (1995) [B2]. Ce critère nécessite un paramètre spécifique 
correspondant à la fréquence par défaut en cas d'allèle manquant (Paetkau et al. 2004). Vous pouvez faire 
glisser le curseur [B3] pour définir cette valeur (par exemple 0.01).

Si vous voulez calculer la probabilité qu'un individu soit un résident (c'est à dire pas un migrant de première 
génération), cliquez sur l'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 première 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 exemple1000, qui est la valeur par défaut, ou 10000 qui est dix fois plus long mais plus précis), et le 
curseur de définition de l'"Erreur de type I (alpha)" [C5] (par exemple 0.01, qui est la valeur par défaut, voir 
Cornuet et al. (1999); Paetkau et al. (2004)).
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GeneClass2 - Détection de migrants

Si besoin est, vous pouvez désélectionner des locus dans l'onglet "4) Sélection des locus" [D1]. Les locus 
désélectionnés ne seront pas utilisés dans les calculs.
Enfin, cliquez sur le bouton "Démarrer" [D2] pour lancer le calcul.
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Le programme affiche alors le "Journal" [E1] qui fait la synthèse des paramètres de lancement. 
La barre de progression et un compteur [E2] montrent l'état d'avancement du calcul.
Le bouton "Stop" [E3] permet d'interrompre le calcul en cours.
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GeneClass2 - Détection de migrants

Une fois les calculs terminés, les résultats sont affichés dans une grille dans laquelle les éventuels migrants F0 
(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 à la valeur du seuil est aussi affiché [F3].
Les résultats peuvent être imprimés (Bouton "Imprimer" [F4]) ou exportés au format csv (bouton 
"Exporter" [F5]).
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GeneClass2 - Détection de migrants

Page principale
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GeneClass2 - Affectation

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

Lancez GeneClass2 à partir du menu "Démarrer", dossier "CBGP". L'écran de présentation apparaît, suivi par 
la fenêtre principale de GeneClass2.

Chargez le fichier de données des populations de référence en cliquant sur le bouton "Ouvrir" supérieur [H1] 
et choisissez le fichier à l'aide du sélecteur.
Chargez le fichier de données des individus à affecter en cliquant sur le bouton "Ouvrir" inférieur [H1'] et 
choisissez le fichier à l'aide du sélecteur.
Choisissez "Affecte / exclue les populations en tant qu'origine des individus" [H2] dans le premier onglet de la 
fenêtre principale, et "Individus" [H3] dans la boite "Affectation".
Notez que les statistiques d'affectation peuvent aussi être calculées sur les groupes d'individus plutôt que sur 
les génotypes individuels (Baudouin & Lebrun, 2000). Les groupes d'individus doivent être codés comme des 
populations dans le fichier d'échantillons à traiter.

Le seuil d'affectation (hors calcul des probabilités) peut être 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 deuxième onglet "2) Critère calculé" [I1] et choisissez le critère que vous voulez utiliser (par 
exemple "Rannala & Mountain" [I2], 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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Si vous voulez calculer la probabilité qu'un individu appartienne à chacune des populations de référence, 
cliquez sur le troisième onglet "3) Calcul de probabilité" [J1], et cochez la case "Activer le calcul de 
probabilité (Rééchantillonage de Monte-Carlo)" [J2].
Vous pouvez maintenant choisir l'algorithme de rééchantillonnage [J3], par exemple Paetkau 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 1000 ou 10000, ce qui conduit à un calcul plus 
précis mais dix fois plus long), et le curseur définissant l'erreur de type I [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 l'onglet "4) Sélection des locus" [K1]. Les locus 
désélectionnés ne seront pas utilisés dans les calculs. 
Enfin, cliquez sur le bouton "Démarrer" [K2] pour lancer le calcul.
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Le programme affiche le "Journal" [L1] qui rappelle les paramètres de lancement.
Unne barre de progression et un compteur indiquent l'état d'avancement du calcul [L2].
Le bouton "Stop" [L3] permet d'arrêter le calcul.
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Une fois les calculs effectués, les résultats sont affichés dans un tableau dans lequel la probabilité de chaque 
individu d'appartenir à chacune des populations de référence est indiquée [M1] (Cornuet et al., 1999). Si la 
probabilité qu'un individu appartienne à une population de référence est inférieure au seuil fixé préalablement, 
la valeur est indiquée en grisé [M2]. 
Les résultats peuvent être imprimés (bouton "Imprimer" [M3] ou exportés au format csv (bouton 
"Exporter" [M4]).
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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 cinq premières 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 être changé avec le compteur [N3].

Note: Dans un fichier de référence comportant k populations, le 
score d'un individu i dans la population l est calculé comme suit :

 ,
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avec Li,l la valeur de vraisemblance de l'individu i dans la 
population l.

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

Les fichiers de données peuvent être exportés vers un autre format grâce à l'icône "Disquette" [X1] de la barre 
supérieure, ou avec l'élément "Enregistrer la référence sous..." du menu "Fichier".
GeneClass2 peut ainsi être utilisé comme convertisseur de formats de fichiers pour l'échange de données entre 
applications différentes.

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

Le résultat se présente sous la forme d'une grille contenant les fréquences alléliques, pour chaque locus et 
pour chaque population, la proportion d'hétérozygotes la diversité génique de Nei (Hétérozygotie sensu Nei, 
1987).
Cette grille peut être imprimée ou exportée au format csv à partir du menu "Fichier" [Y1].
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