1 . 1 Comment interpréter un gel ?

Menu Gel - Interpréter Gel

Les génotypages sont saisis normalement en entrant
considérés comme alleles. Gemma identifie ensuite |

la taille des fragments
es n° des alleles

considérés si la taille saisie est dans une fourchette de variation

prédéfinie autour de la taille moyenne d'un alléle
alléle n'a été défini pour une telle taille, Gemma
d'allele. D'une maniéere générale, l'interprétation

existant. Si aucun
retourne O comme numéro
des génotypes correspond

a 5 phases successives :

1. L'interprétation des profils
considérés comme allele.

2. Lamise a jour des tailles courantes
gel donné, afin de prendre en compte les variations
d'un gel a l'autre.

3. L'identification des alleles, par identification du
correspondant aux pics saisis.

4. Lavalidation des génotypes
la table [TYPAGES]. A ce stade la table [PIC ALLELE
étre enrichi par les tailles réellement observées p
sur le gel qui vient d'étre interprété.

5. La vérification mendélienne des typages

Pour mémoire : chaque alléle est caractérisé par un
courante, une taille moyenne et un label (un nom) :

e Lataille de référence correspond par exemple au no
fragment séquencé. Elle ne correspond d'ailleurs pa
celle calculée par GNESCAN.

» Lataille courante correspond a la taille observée
manuellement) sur le dernier gel interprété.

« La taille moyenne correspond a la moyenne des taill
cet allele. La table [PICS ALLELE] stockant toutes
réellement observées est mise a jour a la fin des i
gel si l'utilisateur le souhaite. Il est de plus po
considérer que ces tailles moyennes sont valables d
données, par exemple sur un 377, et que d'autres mo
calculer et utiliser sur un autre appareil, ou lors
électrophorese sur des gels plus courts.

» Le label est libre, il peut étre un numéro (si l'on
alléles), une taille, un nom (RN-,Rn+,...). Pourin
possible de visualiser des typages soit en utilisan
en utilisant le label. La saisie d'une taille dans
donc de visualiser les génotypages en utilisant une

Il existe plusieurs maniéres pour saisir l'interpré

1. la saisie manuelle
2. la saisie automatique a partir de un ou plusieurs f
3. la saisie graphique pour un gel RH seulement.

et la saisie de la taille des pics

de chaque alléle présent sur un

d'électrophorése

numéro d'alléle

, et le report des numéros d'alléles dans

] peut également
our chaque alléle

numéro, une taille

mbre de base du
s forcément a

(ou fixée

es observées pour
les tailles
nterprétations de
ssible de

ans les conditions
yennes sont a
d'une

a re-numéroté les
formation, il est

t le numéro, soir
le label permet
taille.

tation d'un gel :

ichiers

Ces types d'interprétation ne différent que par la
déterminées ou saisies les tailles des pics considé
la maniére dont les tailles courantes des alléles s

facon dont sont
rés comme alléle, et par
ont mises a jour.



Que veux-tu faire ?

Interpréter un Gel :

& Interprétation Manuelle du gel 2542

Interprétation N® I:I

C Saisie du fichier d'interprétation du gel IE' & Génopole

"' Format libre

{0 Lire 1a premiére ligne du fichier % Me pas lire 13 premiére ligne du fichiar
1 2 3 4 5
[ample File ]| [mBrguedr | [Gile | [Hauteor 1 | [Gilez |
5] T ] q 10
[Hauteur 2 | [lanorer | [lonorer | [lanarer | [anorer |

[ Sauwer ce format de lacture

{" Saisie Graphique d'un gel RH ||

En utilizant les tailles d'alléles d&finies pour la condition de gel : |3?3|] I

Outils
" Terminer l'interprétation d'un gel

' Echanger interprétation 1 & 2 d'une liste de gels

1.2 Interprétation manuelle du gel

Choisir I'option Interprétation Manuelle du gel, sa
choisir le numéro d'interprétation (1,2 ou finale),
gel et cliquer sur le bouton OK. Il est alors possi
en saisissant manuellement la taille des pics consi

Attention :

e Pour un animal homozygote, il faut saisir deux fois
l'alléle.

e Lorsque Gemma a identifié le numéro des alléles sai
l'utilisateur ou déterminés par l'interprétation au
GENOTYPE devient automatiquement validable
typages validables (A valider) seront reportés dans
[TYPAGES] lors de la validation du gel (bouton Vali
donc les éventuels génotypes déja stockés dans la t

Annuler | Ok

isir le numéro du gel,
choisir la condition du
ble d'interpréter le gel
dérés comme alléles.

la valeur de

sis par

tomatique, le
(case Valider cochée). Ces

la table

der) et écraseront

able [TYPAGES].




Les typages non validables sont uniquement stockés dans la table

[GELS] sans modifier les fiches de typage correspon dantes.

« Les GENOTYPES recopiés dans la table [TYPAGES] sont automatiquement
vérifiés guant a la compatibilitt MENDELIENNE , et le résultat de
cette vérification est stocké dans le statut et dan s la rubrique

Informativité (Cf. Menu fichier -Codes des statuts)

Exemple pour l'interprétation 1 :

S L Gt [ Interpretation du gel N° 2542 ] l%
Type - [ N° | Adr]| Fluo|  Animal [ Margueur [ pb -1- H® | pb -2 W [ual. peav. |
181 | Hed |Fomiazdris S04 336 2| 3126 4| [ | & TEble Tman
Tvpage : a1 | Hex |Fo01534718 SRS 16 15846 z| 15437 3| W :‘2?52+n+n
Format : 1]a1 | Med |Fonigedris SUFZEII i 3| 1EAs 4| W Fla
1[A1 | Hex |FOD1934715 SR 1410 poo 0 oo o[ T Pool Ct
Valider 1A | Hex |FOD1934716 MC 5218 11594 1 1 2| W W Nt'
. 1|81 | 6Fam | Fon1gz4re M 51002 ez 4| ez 4| W P
M 181 | Med |Fonigzdris MCSZEEE112 e 4| st Al F
Imprimer 1|4 |6Fam |FOD19347 16 MC 5141822 wE1s 4| 1615 4| W ::
ey 1|41 | 6Fam | Fon1azdris SUPRTEIH oo0 0 oon ol P
2|z | Med |Foozogoo 50141 mze z| zem W W P
2|z | Hex |FGozD40D SUFR2516 w27z 4| w481 6| W 3
Créer Tiche #laz | Med |Foozodon UGS 14545 2| 146545 z|W F
2|8z | Hex |FiGozD40D SUFR1810 o0 0 oon ofl[” T
Rien “alider
Q 2|8z | Hex |FiGozDA0D MCEZ18 12264 3| 1270 4| ¥
. 2|2 | 6Fam | FGozD400 M 51002 BRI 4 i 1| &
2|2 | Med |FGozDA0D M SZEEE112: a2 2| ress Al —
walider QK 2|4z |6Fam | Feozo400 bAC 1 B2A 19773 2| zizze 5| &
2|4z | 6Fam | Foozogo0 SUPRTEIH oo0 0 oo ol -
RAZ 2|z | Med |FLPUS34604 D141 w3y z| mam 4| W |
3|z | Hex |FLPUS34604 SUFR2516 1088 4 1waps | W
3|z | Med |FLPUS34604 SUNTEII 13550 4| 1153 6|V W L
3|z | Hex |FLPUS34604 SUFR1810 o0 0 oon ofl[” T
o 3|z | Hex |FLPUR34604 MC 5218 1 2| 1w 2|V
Interprétation
3|z | 6Fam | FLPU34604 M 51002 e 4| 103 6|V W
|:I 2|4z | Med |FLPUS34E04 bAC 5266 E112 17340 4| rad0 4| [T
Trié 3|3 | 6Fam | FLPUS34604 BAC 1 B2 106,06 4| 19616 4| W
3|az | 6Fam | FLPUS34604 SMIRTEIH pon 0 oo ol T
4|pd | Med |FRSSMSDIF24 50141 iz z| o5 5|V W |
4|pa | Hex |FRSSMSDIF24 SUFR2516 15426 3| 16483 E|W W
4|pa | Med |FRESMSDIF24 SUFTEI 5d4s 2| 1454 z|W W ;
4|ma | Hew |FRESMSDIF24 SUFR181D o0 0 oon ofl[” T -
d| sd Haw FRCCRICSNI Frd LY, In=drd 1= 193 47 ] 190 OR Al F j

Sont visualisés :
e Taille Allele 1 : [PUITS_GELS]Taille 1

e Numeéro de l'alléle 1 : [PUITS_GELS]Alléle 1



e Talille de l'alléle 2 : [PUITS_GELS]Taille 2
e Numéro de l'allele 2 : [PUITS_GELS]Alléle 2
e Colonne "Valid" : [PUITS_GELS]A Reporter

e Colonne "DéjaVv." : [PUITS_GELS]Reporté Typage

Exemple pour l'interprétation 2 :

- Mb E
5 Gl Interprétation du gel N- 2542 ] I
25432 b
M® | Adr | Fluo Animal wvarqueur pb -1- H® pb -2- N® valkl. DEfa .. |
Ml i[a [6Fam |Fooiozaris MC 51002 g1z 4| 10812 4| W ﬂ E?Ebfan
Tupe 1| A1 |6Fam | FOD1934716 hAC 5141 BEA w15 4| 19615 4|V W
ER— 1|A1 | Hex |FOD1934716 hAC 5215 1se4 1| 1ms 2|V W P
1|21 | Med | FoD1934716 MIC SZHGE114 a4l 4| me 4l T It
Format : 1|41 | Med | FOD1934716 20141 223,36 2 . d|lv W |
/A1 | Hed |FOD1934716 SUNTETE 1204 3| 1eae 4|V W
= 1| A1 | Hex |FODMS934716 SR 1910 oo 0 oon o[ [
M 1|41 | Hex |FOD1924716 SUNR25 16 1sd6 2| 154z 3|V W
Quitter 1| A1 |6Fam | FOD1934716 SUWRTEEH poo o oo ol T
- 2| A% |6Fam | Fogzo400 hAC 51003 616 A gi1s 1| W W
M 2| sz |6Fam | F 020400 WAC 5141 B2 A 1grre 2| 2280 S|
Export 2|#2 | Hex |FGI20400 MC 5218 1zzs4 3| 1mr 4l W
2[22 | Med |FGozo400 hAC SZGEET 1A 1raze 2| a4
2| A% | Med |FGez0400 s014H 3 2| e 7|V W
Créer Tache 2[22 | Med |FGoz0400 SUNTETE 1648 2| 14648 z| W W
Rier, \lider 2| A2 | Hex |FG9z0d00 SUIR1910 oo 0 oon o[ [
2| A2 | Hex |FG9z0400 SUIRZE16 w272 4 et |V W
Taut “alider 222 |6Fam | FGaz0400 SURTEEH poo 0 pon o T
3l Az |6Fam | FLPUG34604 hAC S 1002 g1 4| 1m0z sV W
el 12 3| ae |6Fam | FLPUG34604 WG 5141 B2 A 19606 4| 19616 4| W
e 3|A3 | Hex |FLPUS34604 M 5218 oz 2| 1w 2|V W
3l | Hed |FLPL934604 hAC S2GEET 1A 17340 4| 1mza0 4| [T
3(A3 | Med |FLPUSZ4604 5014 337 2| Mmoo 4|V W
- 3|82 | Med | FLPLOZ4604 Si2E23 13645 4 18 sV W
Interpretation 3\22 | Hex |FLPUS24804 SMR191D 0po 0 oon 0| T
3la3 | Hex |FLPLGZ4804 SUNRZE 16 wose 1| 1o 3| WO
Trid 3l Az |6Fam | FLPUG34604 SMIRTEEH poo o oo o[ T
4| 24 |6Fam | FRESMED1F24 MG $1002 wel 4| iz 5| W W
4| 24 |6Fam | FRESMS01F24 hAC 5141 BEA w0 1| wrrr 2| W
4 2d | Hex |FRSSMSD1FZ4 hAC 5313 1zrd43 3| 1mes 4|V W
4[24 | Med |FRSSMSDIFZ4 hAC S2EEET14 17446 2| 1exze 5| W W ﬂ

Sont visualisés :
e Taille Alléle 1 : [PUITS_GELS]Taille 1b
*  Numéro de l'alléle 1 : [PUITS_GELS]Allele 1b

e Taille de l'allele 2 : [PUITS_GELS]Taille 2b



e Numéro de l'alléle 2 : [PUITS_GELS]Allele 2b

e Colonne "Valid" : [PUITS_GELS]A Reporter 2

e Colonne "DéjaVv." : [PUITS_GELS]Reporté Typage

Exemple pour l'interprétation finale :

IN® Gel
2543 [

Interpretation du gel N° 2542

Type

| Interprétation 1: Ml

" Interprétation 2 ;. Ml

Typage : e

Adr| Fluo | Animal harqueur pb -1- H® pb -2 HN° pb -1- M® | pb -Z- N® pb -1
Format: [96 B 1|1 |BFam [FOO1924716 mAC 51002 108,12 4 108,12 4 | 108,12 4 | 10812 4 1ns.12'
1|41 |6Fam |FO019347 16 MCS1HB2A 196,15 4 106,15 4 | 196,15 4 | 196,15 4 | 196,15
1141 | Hex |FOO1934716 MC 5218 115,94 1 120,16 z | 11594 1| 120,16 z | 11594
Valider | 1141 | Med |FOD1934716 hC SZEEE1 1.4 173,41 4 1724 4 [ 1724 4| 1724 4 [ 1724
1141 | Med |FOD1934716 S01H 379,36 2 22126 4 || 22226 2| 221 .26 4 | 233,36
Quitter | 1141 | Med |FOD1934716 b Tl 130,41 3 |126,51 4 | 1204 3 | 136,48 4 | 1204
. 1141 | Hex |FOO1934716 SUYR1910 0,00 0 |0,00 0 || o.00 0| 0,00 0 || 000
Imprlmer|
1141 | Hex |FOO1934716 SRS 158,46 2 | 164,27 2 || 158,96 2 | 154,27 2 || 152,45
Export | 1|41 |6Fam |FO019347 16 SUYRTEIH 0,00 0 |0,00 0 || o.00 0| 0,00 0 || 000
2|2 | GFam |FGI20400 hC 51002 26,16 1 |86.16 1 || #6.18 1| 2616 1 || #8616
Créer Tache 2|2 | GFam |FGI20400 MCS1HB2A 187,73 2 |212.50 5 |[ 187,72 2| 212,50 5 | 18773
- . 2|22 | Hex |FGO2O0400 MC 5218 122 54 3 128,70 4 | 122,54 3 | 12870 4 | 122,54
m F#2 | Hed |FGOZ0400 hC S2EEET 14 174,38 2 |173.56 4 |[ 174,28 2 | 173 .56 4 | 174,38
Tout SAlider F#2 | Hed |FGOZ0400 S01H 333,340 2 |29.20 7 || 22220 2 | 219,20 7 || 23320
alider O F#2 | Hed |FGOZ0400 SUEEIA 146,45 2 146,45 z || 145,98 2 | 145 45 2 | 145,45
F#2 | Hex |FGOZO400 SUYR1910 0,00 0 |0,00 0 || o.00 0 | 0,00 0 || 000
halider 1=2 Az | Hex |FG020400 SURIS16 162,72 4 | 164,21 g | 162,72 4 | 164,31 & | 162,72
Rz F| #2 | GFam |FGA20400 SUCRTEIH 0,00 0 |0,00 0 || o.00 0 | 0,00 0 || 000
3| #3 | GFam |FLPU34604 hiC 51002 108,19 4 110,23 & || 108,10 4 | 110,23 & || 102,19
3| #3 | GFam |FLPU34604 hiC S1HBZA 196,16 4 | 106,16 4 | 196,18 4 | 196,16 4 | 196,16
Interprétation 3| #3 | Hew |FLPUO34G04 hiC 5218 120,33 2 120,33 z || 120022 2 | 120,33 z || 120,33
3|83 | Hed |FLPU34G04 hC S2EEET 14 173,40 4 |173.40 4 [ 172,40 4 | 173,40 4 [ 173,40
3|83 | Hed |FLPU34G04 S01H 333,37 2 |221.26 4 || z22a7 2| 326 4 || 23337
Trié 3|83 | Hed |FLPU34G04 SUEEIA 134,50 4 13353 £ | 136,48 4 | 133,53 £ || 13550
3| #3 | Hew |FLPUO34G04 SUYR1910 0,00 0 |0,00 0 || o.00 0 | 0,00 0 || 000
3| #3 | Hew |FLPUO34G04 SUNRIE 16 160,58 1 | 169,00 # || 160,58 1| 169,00 z || 160,52
3| #3 | GFam |FLPU34604 SUCRTEIH 0,00 0 |0,00 0 || o.00 0 | 0,00 0 || 000
4 fd | GFam |FRESMSO1F24 hiC 51002 108,11 4 | 11316 5 | 108,11 4 | 1216 5 | 102,11
Comparer 4 fd | GFam |FRESMSO1F24 hiC S1HBZA 183,60 1 187,77 z || 18260 1| 187,77 z || 123,60
4t | Hex |FRESHISOIF24 hiC 5218 122,43 3 12886 4 | 122,42 3 | 128,86 4 | 12243

1.2.1 A quoi servent les différents boutons lors d'une in

manuelle ?

e Valider : ce bouton entraine le report dans la tabl
tests a valider.

* Quitter : ce bouton permet de terminer ou de suspen

l'interprétation du Gel.

e Imprimer : ce bouton permet d'imprimer l'interpréta

terprétation

e [TYPAGES] des

dre

tion du Gel.



Exporter : ce bouton permet d'exporter au format As
4D.

Créer tache : ce bouton permet de créer une nouvell
exemple pour afficher une liste de marqueurs, d'all
séquenceur ...

Rien Valider (marche sur la sélection) : ce bouton
les indicateurs "A Reporter" pour l'interprétation
Reporter" pour l'interprétation 1, "A Reporter2"” po
l'interprétation 2).

Tout Valider (marche sur la sélection) : ce bouton
les indicateurs "A Reporter" pour l'interprétation
Reporter" pour l'interprétation 1, "A Reporter2"” po
l'interprétation 2).

Valider OK (marche sur la sélection) : ce bouton in
les indicateurs "A Reporter" pour l'interprétation
Reporter" pour l'interprétation 1, "A Reporter2"” po
l'interprétation 2) pour les tests non douteux et p
un des deux alléles non nul.

RAZ : ce bouton permet de mettre tous les alléles e
a 0 pour un typage Génétique, a -1 pour un typage R
douteux et a reporter sont initialisés a faux, ceci
l'interprétation choisie. ("allele 1" pour interpré

"alléle 1b" pour l'interprétation 2)

Interprétation : permet d’aller d'une interprétatio
L'utilisateur peut également visualiser la tragabil
option).

Trié : permet de trier les puits de différentes man

Un marqueur : ce bouton permet de choisir un marque
n‘afficher que les tests concernant ce marqueur.

Un animal : ce bouton permet de choisir un animal,
gue les tests concernant cet animal.

Tout voir : ce bouton permet de sélectionner tous |
tous les animaux. Il permet de réafficher tous les
Chercher : ce bouton permet a l'utilisateur de séle
qui satisfont un ou plusieurs critéres a choisir. Q
plusieurs choix, Gemma fait un ET entre chaque crit
sélection peut se faire sur les puits déja sélectio
"Dans sélection™) ou sur tous les puits du gel (cli
tout le gel"). Vous pouvez également utiliser "Autr
construire votre sélection comme c’est expliqué dan

Bouton chercher pour l'interprétation 1 :

cii ou au format

e tache, par
eles, de pics du

initialise a faux
choisie ("A
ur

initialise a Vrai
choisie ("A
ur

itialise a Vrai
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ur

our ceux qui ont
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et de n'afficher
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ére demandé. La
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es criteres" pour
s ?).



[ (Taille 1 =0y ou (Taille 2 =0)
[ Taillez=0 [ (Taille 1 # 0 ou (Taille 2 # 0)
[ Taille1#0 [ rallele 1 =00 ou (Allele 2 =0)
[ Taille2#0 [ callele 1 # 00 ougAllele 2 #0)
[ Aaléle1=0

Chercher
[ alélez=n0

. {* Danssélection

[ Alléle 1#0
[ Alldle2#0 " Dans tout le Gel

Annuler | Ok |

Choisir un ou plusieurs criteres de sélection

[ Ech. Témain

[ Test 3 valider

| Testdne PAS valider
[ Testdajawvalidés

[ Testnon daji validés

Autres critéres

Bouton chercher pour l'interprétation 2 :

Choisir un ou plusieurs critéres de sélection

I_E'f';i'l'i'é"ﬁ ........... ™ (Taille 1 = 0y ou (Taille 2 = 0)
[ Tailez=0 [~ (Taille 1 # D1 ou (Taille 2 # M
[ Taille 140 [ callele 1 =00 ou (Allele 2 = 0)
[ Taille2#0 [ callele 1 # 01 ou (Allele 2 # 0)
[ al&le1=0
Chercher

[ allélez=0

{* Danzsélection
[ aléle 120

) Dans tout le Gel
[~ an&lzz#0

Annuler 0k |

[ Ech. Témain

[ Testawvalider

[ Testdne PAS valider
[ Testdajawalidés

[ Testnon deja validés

Autres critéras

Bouton Chercher pour l'interprétation finale :

Choisir un ou plusieurs critéres de sélaction

[ (Taille 1 =01 ouiTaille 2=0)
[ Taillez=0 [ (Taille 41 # 01 ou (Taille 2 # 0
[ Taille 1#0 [ tallele 4 = 01 ou (allele 2 = 0)
[ Taillez#0 [ (adlele 1 # 00 ou (Allele 2 #0)
[ aléle1=0

. Chercher
[ allélez=0
{* Danzsélection

[ aléle1#0
[ Alldlez#0 ) Danstout le Gel

Annuler | Ok |

Interprétation finale

| Inter1 = Inter2
[ Interd # Inter 2

Diffarences entre le 2
interprétations

[ Taille 1 2

[ Taille z#

Autres critéres

[ Ech.Témain

[ Tests 3 walider

[ Tests 3 ne PAS Valider
[ Tests déja validés

| Tests non walidés

[ Testnon déjiwvalidés




» Voir Alleles (marche sur la sélection) : ce bouton
les tailles des alléles correspondant au marqueur d
c'est a dire du test sur lequel est placée la souri

permet d'afficher
u test courant,
S.

M* Gel . R
Marqueur MCS1002
2547
e 2 el . | Taille Taiile
3730 L RERIELT sl hdoyrenne Courante Fourchette
Fait par 5 116 112,2511111| 112,2511111 0.2 i‘
[ N f 114 10,2 10,2 0.2
4 108 108, 1158666 | 108, 1158666 0.8
Couple 3 106 106, 1096371 | 106, 1096371 0.
788 g 100 04,0125 00125 0.2
2 o 92,11 02,1 0.2
Fourchette
1 g6 86,1520512% | 86,15205128 08
g 125 0 o 0.2
7 123 0 o 0.2
[
Retour
Attention, les tailles visualisées sont celles pour le

(ici 3730).

Vous pouvez modifier la taille d'un alléle en doubl

e Assigner Alléles (marche sur la sélection) : ce bou
réassigner les alléles, par exemple aprés avoir mod
la taille courante d'un ou plusieurs alléles.

*  Pour l'interprétation finale, 2 boutons supplémenta

proposeés :

1. Comparer:

type de gel indiqué

e cliqguant dessus.

ton permet de
ifié manuellement

ires sont

[Comparer dans TOUT le Gel

[Comparer sur la sélection

| &

[Comparer TOUS les tests

| &

[Comparer les non saisis enfinal | ¢

| = [OK si une seule interprétation est saisie | ¢

[OK 5i les 2 interprétations sont saisies | &

[Comparer sur la taille | C©

[Comparer surle nurméro d'alléle | @

Siles tailles ne sont pas identigues, gque faire ;

O Prendre |ataille de linterprétation 1
¥ Prendre |a taille de linterprétation 2

Annuler | Ok |

2. Valider 1=2:

1.3 Saisie automatique a partir d'un ou plusieurs fichi

ers




Les interprétations lues dans un ou plusieurs fichi ers vont dans
l'interprétation 2 du gel traité.

%! Saisie du fichier d'interprétation du gel 2542 & Génopole
' Format libre
) Lire 1a pramire ligne du fichier {¥ Ne paslire la premiére ligne du fichier
1 2 3 4 5
[Sample File | [htargueur ] [Taile ] [Hauteur 1 | [Taille 2 1
B 7 g 9 10
[Hauteur 2 ] [lonorer | [lanorer | [lanarer | [anorer |
Les options "Lire la premiere ligne" ou "Ne pas lir e la premiére ligne du
fichier" permettent de prendre ou ne pas prendre en compte la premiéere
ligne.
Format Génopble : FileName, Marqueur, Taillel, Hauteurl, Taille2, Ha uteur2
A =2 T T e = P o e
1 JFile Mame Category Fealk 1 |[Peak 1 Feak 2 Feak 2 Dye |[Lane
2 | DM_1BHAC220572 1 _A01 fsa 147 11 540147 11 540 B 1
3 | DR_1BHAC220572 1 _A05 5. B B5
4 | DM_1BEHACS2O0579 1 BO1 fsa B 2
5 |DM_1B6HACS20579_1_BOS.fsa Q200 2099 92 00 s099 B EE
B Dk 1IBHACSZO0579 1 01 . fsa 155,449 3233155449 3233 B 9
7 Dk ABEHACS2O579 1 CO5 f2a 162,249 305 16E.27 414 B 73
& | DR_1BHACS205759 1 D01 .fsa 126.88 3045 126858 3045 B 10
3 DM _1BEHACS20579 1 _DOS.fsa 149,75 14231151.81 955 B ¥
10| Dk 1EHACSZ20579 1 EO01 . f=a 181.35 1195 181.35 1195 B 3
11 | DR IBHACS20579 1 E0S fsa 89,94 1469 :113.75 oBd41 B B7
» La colonne FileName permet de retrouver le numéro d e gel traité et le
puits & mettre a jour. Si le numéro de gel indiqué apres le second
underscore "_" n'est pas celui que I'utilisateur ve ut interpréter,
Gemma l'indique par un message d'erreur. L'adresse du puits est
indiqué aprés le 3éme underscore "_" (A01,A05,..etc ).
* La colonne Category indique le Marqueur ou reste a blanc.
e La premiére colonne "peakl" indique la taille de I allelel.
e Laseconde colonne "peakl" indique l'intensité ou | a hauteur de
l'allélel.
e La premiére colonne "peak2" indique la taille de I allele2.
e Laseconde colonne "peak2" indique l'intensité ou | a hauteur de
l'alléle2.

e La colonne Dye indique le filtre.
e Lacolonne Lane n'apporte pas d'information a Gemma

Format libre : choisir pour chaque colonne, la variable a lire. L ‘option
"Ignorer" permet de ne pas prendre en compte la col onne.
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Sample File — § R
) Lire 1a premigre ligne | N® Piste Me pas lire |a premiédre ligne du fichier
i Fl_ﬂ-'tte Lettre 3 4 5
Poimal
Sample File [ herquesr [N | [Taille 1 | [z ]
Taille 1
fi Hauteur 1 g ] 10
Taile 2 LIS ] | | | ]
Hauteur 2
Drye
Hldla 1 [ Sauwer ce format de lecture
Alle T
Ignarer
£ Cninin Ceanhi;oaa Al [

L'option "Sauver ce format de lecture" permet de sa
allez spécifier. Ainsi vous n'aurez pas besoin de r
lire. Attention, le format est lié a I'utilisateur

uver le format que vous
e-choisir les colonnes a

e Sample File : méme remarque que ci-dessus pour la c

* N° Piste : numéro du puits dans le sens ligne (1=Al
un gel 96 puits ou A13 pour un gel 384 puits, .etc.

» Piste Lettre : puits sous forme de lettre : AO1, AO
Al sont équivalents).

* Animal : nom de I'animal.

e Marqueur : nom du marqueur.

e Talille 1 : taille de I'allele 1.

e Hauteur 1 : l'intensité ou la hauteur de l'alléle 1

e Talille 2 : taille de I'allele 2.

» Hauteur 2 : intensité ou la hauteur de l'alleéle 2.

e Dye : fluorophore sous forme de lettre (B=Bleue, G=
R=Red)

» Alléle 1: numéro de l'alléle 1.

e Alléle 2 : numéro de l'alléle 2.

* Ignorer : ne pas prendre en compte la colonne.

Les informations lues dans le ou les fichiers sont
temporaire de nom [LIRE INTER].

Si les numéros d’'alléles sont lues, Gemma va marque

olonne FileName

, 2=A2, 13=B1 pour
)

2, .etc. (A0l ou

Green, Y=Yellow,

stockées dans une table

r le gel comme étant

analysé dans GeneMapper. L'information apparaitra s ous la lettre Gdela
liste des gels. Dans ce cas, l'interprétation 2 est reportée dans
l'interprétation finale au moment de la lecture des fichiers.
Liste des gels
2463 fiches sélectionnaes
H® Gel | Date du Gel | Opérateurs |Hb Ech.| Type gel |Twpage| Fittre | Plague |Enregistrd [Terming [ M2 Dossz | Aoto | Condition Gel | W G | Mates
543 | 11012006 | NI 864| hsat Fluo | G o | W r 0| W (3730 | @ [Table Transt & P




Remarque : _ Pour les gels analysés dans GeneMapper, l'interpré tation 2 ne
peut pas étre modifiée, seule l'interprétation fina le peut étre modifiée.

1 .4 Comment terminer l'interprétation d'un gel ?

Menu Gel - Terminer Interprétation

Rappelons que lors de I'enregistrement du gel, les statuts des typages
concernés sont mise a "En cours". Aprés l'interprét ation du gel, les
statuts des typages interprétés et validés sont mis a jour par vérification
mendélienne, alors que les statuts des typages non interprétés restent a
"En cours". Terminer interprétation permet de re-initialiser les statuts

des typages non interprétés a "A faire" (Cf. Fichie r - Codes des statuts).

1 .5 Vérification sur descendance - Calcul de phase

Menu Gel - Vérification sur descendance

Cette opération permet de déterminer, pour un marqu eur ou une sélection de
marqueurs, l'origine (paternelle ou maternelle) des alléles de tous les
typages de statut "OK". Si cette option n'est pas exécutée, les typages ne

seront pas pris en compte pour les calculs de dista nces dans Gemma . De
plus, si un alléle parental n'est transmis a aucun descendant, le génotype

parental est présenté par Gemma comme douteux.



