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DONNEES FAMILIALES rs-mk16.D0N
Qu’estce que c’est ?

Fichier regroupant I'ensemble des liens de
parentés ainsi que les génotypes, et ce pour
chaque famille et marqueur associe.

Données disposéees en colonnes

( fichier présenté sous format specifique,
nécessaire a sa lecture par le logiciel.)




DONNEES FAMILIALES Fs-MK16.D0N

% R 1 A e

Numéro 1 famile fath_id  moth_id  sex
= 102 0 0 1
de 102 0 0 2
individu 4 | 1 2 2
5 102 1 2 1
6 | 102 1 2 2
EA 102 1 2 2
8 102 1 2 2
9 102 1 2 1
10 | 102 1 2 1
11 | 102 1 2 2
. 12 | 102 1 2 1
Numero 13 102 1 3 2
dela —T 2 12 1 2 2
famile 15| 102 1 2 2
16 | 102 1 2 1
7 m VAR

Numéro des

parents 1 = Homme Génotype assigné

2 = Femme a chaque marqueur




FICHIER “PARAMETRES”

Qu’est ce que c’est ?

Fichier regroupant les informations des
marqueurs, nécessaires a une analyse de
llaison par le logiciel LINKAGE

Données disposées en lignes




FICHIER “PARAMETRES”

Vue d’ensemble

| N7 v I |
A B c D E F G H I

1 16005 << NO. OF LOCI, RISK LOCUS, SEXLINKED (IF 1) PROGRAM

2 | 00.00.00<<MUTLOCUS, MUT MALE, MUT FEM, HAP FREQ (IF 1)

3 12245678910111213141516

20 3 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES

0.160000 0.160000 0.160000 0.170000 0.170000 0.060000 0.060000 0.060000 << GENE FREQUENCIES

f6 3 7 <<ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES

7 | 0.140000 0.140000 0.140000 0.140000 0.140000 0.150000 0.15000 << GENE FREQUENCIES

3

9

3 2 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES

Numeéro des
0.5 0.5 << GENE FREQUEMCIES
marqueurs " 10 |3 6 << ALLELE MUMBERS, NO. OF ALLELES

11 0.180000 0.160000 0.160000 0.170000 0.170000 0.180000 << GENE FREQUENCIES
12 |2 10 << ALLELE MUMBERS, NO. OF ALLELES
13 |0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 << GEME FREQUEMNCIES
11 ) 14 |3 7 =< ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
ICI ) Il y ena 1 6 15 | 0.140000 0.140000 0.140000 0.140000 0.140000 0.150000 0.15000 << GEME FREQUEMNCIES
étUdIéS. 16 |3 5 <<ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
17| 0.2000000.200000 0.2 0.2 0.2 << GENE FREQUENCIES
18 |2 8 <<ALLELE NUMEBERS, NO. OF ALLELES
19 | 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000<< GENE FRECQUEMNCIES




FICHIER “PARAMETRES”

Nombre de marqueurs contenus dans le fichier familial

Nombre d’alléeles du gene de maladie

Nombre de locus lié(s) au chromosome X

C D E F G
16 0 05 << NO. OF LOCI, RISK LOCUS, SEXLINKED (IF 1) PROGRAM

0 0.0 0.0 0 << MUT LOCUS, MUT MALE, MUT FEM, HAP FREQ (IF 1)

L Fréquence des haplotypes

Taux de mutation en fonction du sexe

Taux de mutation




FICHIER “PARAMETRES”

Précise que laligne suivante concerne un
marqueur (1 =locus maladie)

/ Nombre d’alleles

3 8 <<ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.160000 0.160000 0.160000 0.170000 0.170000 0.060000 0.060000 0.060000 << GENE FREQUENCIES

Fréquences de chaque
allele du marqueur




FICHIER “PARAMETRES”

Spécification d’'une estimation du taux de recombinaison
differente selon le sexe

Interférence

35 | 0.500000 0.500090 << GEMEFREQ CIES

36 00 =<SEX DIFFEREMCE, INTERFEREMCE (IF 1 OR 2)

37 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 << RECOMBIMATION VALUES
38 10.10000 045000 << REC VARIED, INCREMENT, FINISHING VALUE

/1 N\
Variation d’un Valeur final du

taux de
o taux de
recombinaison Taux de

recombinaison recombinaison pour
chague marqueur

Valeur du pas




MODIFICATION DU FICHIER FAMILIAL

En utilisant le programme MAKEPED, transformez le fichier

F8 MK16.don en F8 MK16.ped

ﬁ Cih\Users\Darty’Desktopt ORAUXM -1\ TP2\MAKEPED.EXE

MAKEPED Uersion 2.21

Uzage: makeped pedigree.file output.file n
where the '‘n' argument tells MAKEPED that
1 there are no loops
2» all probands should be chosen automatically

Thiz version treats all ids as strings
but will wuse original pedigree ids if they ALL are integers
In addition, thisz wversion allows for multiple loops
Constants in effect

number of pedigrees Lan

number of individuals 48818

characterszs used in phenotypic data 208

number of characters in an id 11

Pedigree file —> FB_MKi6.don
Output file —» FB_HMKi6.ped

Doez your pedigree file contain any loops? Cysn)» = n

Do you want probands selected antomatically? Cyusny —> u

=

- Partager avec =

Mom

[ Command Prompt

|| F8_MK16.don >
|| F8_MK16.PED

mLCp

®-| LODSCORE
m|LRP

= | SP
{TVAREPED |
B MAPFUM

|| MK16.par

| MLINK

| PREPLINK

5| UNKNOWN

>




MODIFICATION DU FICHIER PARAMETRE

Le fichier MK16.par contient des valeurs de
fréequences allélique par défaut, il faut changer ses
valeurs avec les valeurs données par le CEPH




Etape 1 : trouvez les frequences alléliques sur le site du CEPH

r LY 5

&« C | @ www.cephb.fr/en/cephdb/browser.php

5t Université Paris Dide... [¥] Gmail [EJ Facebook [ BPLC [ BNP (5 Bureau BGA 5 Magistére de Généti.. ] Au

Fen,
o

=
”: i T
A Ly I I

FONDATION JEAN DAUSSET

HGDP - CEPH Project Other Projects CFPH Rinbapk

Search for markers (marqueur 2)

Chromosome
(¥=23, ¥Y=25) Al E2

Probe name [*)

D-number (*)

Keyword (*)

Heterozygozity == I:I B
Genotyped at least on I:I families
Display | Search | | Clear |

markers

* : For these fields, the queries are case insensitive and will retrieve the rows beginning with vour criteria.
In order to obtain the rows including your criteria, add a "%’ in the beginning of the field.
For instance "%ATA' as probe name will retrieve both ATA and GATA markers.
kKeyword : gene symbol, dbSNP, dbSTS or Genbank ID...




FONDATION JEAN DAUSSET
HGDP - CEPH Project Other Projects CEPH Biobank

Matching systems

(cePH fomat 5]

Select
: Ed Chr. Probefenzyme system D-number NCBI Entrez link Heterozygozity # of families
o dump

15 AFM273yf9 / (AC)n D155128 Z17197 80.77% 8

Mumber of systems matching vour criteria © 1.




Detail for system AFM273yf9/(AC)n system

Chromosome 15
D-number 0155128
Keyword Z17197
Heterozygozity 80.77%
Dir Jezn WEISSENEACH

Cantra National da Saquencaps

2, e Gaston Cramisux - BP 191
0106 EVRY CEDEX, France
Genoscops
jsbach@genoscope.cns.fr
334001 60 87 2502

33 (0)1 60 8725 32

Collaborator 42

List of markers close to AFM273yfo/{AC)n system

Families (# of genotyped individual)
102 (15) 1331 (17) 1332 (15) 1347 (16)
1362 (17) 14132 (18) 1416 (13) 234 (16)
Fragment sizes Allele frequencies
Frag ment Size (Mh) Allele Frequency

i 0,207 i 0.115385
z 0158 z 0.346154
3 0,201 3 0.211538
4 0.183 4 0.057682
5 0,305 5 0.153846
& 0,203 & 0.076523
T 0202 T 0.036462




Etape 2 : Remplacez ses valeurs dans le fichier MK16.par
Exemple du marqueur 2

| MK16 - Bloc-notes ==
Fichier Edition Format Affichage 7
16 0 0 5 =< NO. OF LOCI, RISK LOCUS, SEXLINKED (IF 1) PROGRAM F

0 0.0 0.0 0 << MUT LOCUS, MUT MALE, MUT FEM, HAP FREQ (IF 1)
1 2 3 4 5 & 7 & 91011 12 13 14 15 16
3 B << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
3 7 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.140000 0.140000 0.140000 O.140000 0.140000 0.150000 0.15000 << GEME FREQUENCIES
2 Z ALLELE NLMDI:H.:!, WU, UF ALLELES
0.5 0.5 =< GEME FREQUENCIES
3 6 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.160000 0.160000 0.160000 0.170000 0.170000 0.180000 << GEMNE FREQUENCIES
3 10 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.10000 ©.10000 0.10000 O0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 << GENE FREQUENCIES
3 7 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.140000 0.140000 0.140000 ©0.140000 0.140000 0.150000 0.15000 << GENE FREQUENCIES
3 5 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.200000 0,200000 0.2 0.2 0.2 << GENE FREQUENCIES
3 & << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 O0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000<< GEME FREQUENCIES
8 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 << GENE FREQUEMNCIES
B << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 << GENE FREQUENCIES
6 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
160000 ©.160000 0.160000 0.170000 0.170000 0.1B0000 << GENME FREQUENCIES
6 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
.160000 0.160000 0.160000 0.170000 0.170000 0.180000 << GEME FREQUENCIES
2 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.500000 0.500000 << GENE FREQUENCIES
3 2 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.500000 0.500000 << GENE FREQUENCIES
3 2 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.500000 0.500000 << GENE FREQUENCIES
3 2 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.500000 0.500000 << GENE FREQUENCIES
0 0 << SEX DIFFERENCE, INTERFERENCE (IF 1 OR 2)
0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 ©.1000 0.1000 0.1000 ©0.1000 ©0.1000 0.1000 0.1000
0.1000 0.1000 << RECOMBINATION WALUES
1 0.10000 0.45000 << REC VARIED, INCREMENT, FINISHING VALUE

EQUENCIES

WOW O WD W oW




" MEKI6 - Bloc-notes ESS EER

Fichier Edition Format Affichage 7

16 0 0 5 << NO. OF LOCI, RISK LOCUS, SEXLINKED (IF 1) PROGRAM )
0 0.0 0.0 0 << MUT LOCUS, MUT MALE, MUT FEM, HAP FREQ (IF 1)
1 2 3 4 5 6 7 8 91011 12 13 14 15 16

3 8 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES

<< ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.115385 0.346154 0.211538 0.057692 0.153846 0.0769230.038462 =< GENE FREQUENCIES
TS
0.5 0.5 << GENE FREQUENCIES . . sy
3 6 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.160000 0.160000 O.160000 0.170000 0.170000 0.180000 =< GEME FREQUENCIES FIChIer mOdIer
3 10 =< ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 0.10000 << GENE FREQUENCIES
3 7 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.140000 Q.140000 0,140000 0.140000 O.140000 0.150000 0.15000 == GENE FREQUENCIES
3 5 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.200000 0.200000 0.2 0.2 0.2 << GENE FREQUENCIES
3 8 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0,12500000 0.12500000<< GENE FREQUENCIES
8 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 << GENE FREQUENCIES
8 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
.12500000 0.12500000 0.12500000 0.12500000 0©.12500000 0.12500000 O.12500000 0.12500000 << GENE FREQUENCIES
6§ << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
160000 0.160000 0.160000 0.170000 O0.170000 0.180000 << GEME FREQUENCIES
6 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
160000 0.160000 0.160000 0.170000 0.170000 0.180000 << GEME FREQUENCIES
2 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.500000 0.500000 << GENE FREQUENCIES
3 2 << ALLELE NUMBERS, MNO. OF ALLELES
0.500000 0.500000 << GENE FREQUENCIES
3 2 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.500000 0.500000 << GENE FREQUENCIES
3 2 << ALLELE NUMBERS, NO. OF ALLELES
0.500000 0.500000 << GENE FREQUENCIES
0 0 << SEX DIFFERENCE, INTERFERENCE (IF 1 OR 2)
0.1000 ©.1000 ©.1000 0.1000 0©.1000 0.1000 0.1000 ©0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000 0.1000
0.1000 0.1000 << RECOMBINATION VALUES
1 0.10000 0.45000 << REC VARIED, INCREMENT, FINISHING VALUE

SN W I W R [y W QI NE)




QUESTION 5 : INDIQUEZ A QUOI SERVENT SES
TROIS ETAPES POUR EFFECTUER LES ANALYSES
DE LIAISONS.

LCP, PEDIN, LRP

NB: Sur un ordinateur personnel:

-Créer un répertoire de travail avec tous les fichiers

-Trouver le programme cmd.exe et le COPIER dans le réepertoire de travall

-Trouver le programme config.nt, le COPIER dans le répertoire de travail

- Ouvrir config.nt avec le bloc note et modifié les dernieres lignes pour avoir:
dos=high, umb
device=%SystemRoot%\system32\himem.sys
device=%SystemRoot%\system32\ansi.sys
files=40

-On peut commencer!

-Attention, certain programme fonctionne en anglais (en tout cas sur ordinateur
personnel!) le clavier est donc en gqwerty!

Ctrl+Z=Ctrl+W

__=majuscule +)




UTILISATION DE LINKAGE

- L’'emploi de ce logiciel nous permet de tester
I'analyse de liaison entre 2 ou plusieurs marqueurs,
par l'utilisation successive de 3 commandes:

* Linkage Control Program (LCP)
= PEDIN

= Linkage Report Program (LRP)




LINKAGE CONTROL PROGRAM (LCP)

Cette commande nous permet de créer un fichier de commande
prenant en compte les informations décrites dans les fichiers

familiales et parametres

| 1 =
EN C:\Users\Darty' Desktop\Oraux Miacgh\TP2\cmd.exe - LCP o | (| ]

LINKAGE CONTROL PROGRAM

Input Files

COMMAND file name [PEDIN.BAT] : PEDIN.BAT
LOG file name [FINAL.OUT]1 : FIMAL.OUT
STREAM file name [STREAM.OUT] : STREAM.OQUT
PEDIGREE file name [PEDIN.DAT]1 - PEDIM.DAT
PARAMETER file name [DATAIN.DAT] = DATAIM.DAT
Secondary PEDIGREE file name [1 :

Secondary PARAMETER file name [1 :

CTRL-A — Abort CTRL-H — Hel CTRL-Z — Exit

Page down...




LI NEKAGE CONTROL PROGRAM

Pedigree Options

General pedigrees
Three—generation pedigrees
Experimental crozs pedigrees

CTRL-A — Abort CTRL-H CTRL-Z — Exit

Page down...




LINEKAGE CONTRDOL FPROGERAM

General Pedigree Analysis Options

LODSCORE
ILINK
LINKMAP
MLINK

CTRLAA — Abort CTRL-H CTRL-Z — Exit

Choisir le type d’analyse a effectuer et faire « entrer »




Les types d’analyses vues en TP

MKLINK

Locus order [] : 1 2 (ordre des locus)
Recombination fractions [.1] : O (valeur initiale de 0 )
Recombination varied [1] : 1
(variation d’un seul taux de recombinaison;
plusieurs régions possibles quand plus de deux loci)
Increment value [.1] : .1 (valeur du pas)
Stop value [.5] : .5 (valeur finale de 6 )
Calcul du lodscore entre les locus 1 et 2
Pour les valeurs de 6: 0, 0.1, 0.2, 0.3, 0.4,0.5

LODSCORE

First locus set[] : 1
Second locus set [] : 2
Male recombination fraction [.1] : .1
General Pedigrees
LOD SCORE
Recherche de la valeur de 6 entre les locus 1 et 2
pour lequel le lodscore est maximum; valeur de ce lodscore




Analyse LODSCORE:

ChUsers\Darty'\ Desktop' Oraux Miacgh'\ TP2\cmd.exe - LCP

LINKAGE CONTROL PROGERAM

LODSCORE — Sex Difference Options

Mo sex difference
Varying sex difference

CTRL-A — Abort CTRL-H CTRLAZ — Exit

Page down...




BN C:\Users\Darty\Desktop\Oraux Miacgh\ TP2\cmd.exe - LCP |- B | (]

LINEKAGE CONTROL PROGRAM

LODSCORE — Locus Specification

First locus =et []1 = 1
Second locus =et [1 = 2
Male r»recombination fraction [.11 - .

CTRL-A — Abort CTRLAH — Hel CTRLA/Z — Exit

LOD SCORE

Recherche de la valeur de 0 entre les locus 1 et 2
pour lequel le lodscore est maximum

Ce programme donne la valeur de ce 6

Page down... ici on retourne a la page d’acceuil, il faut sortir
du programme Ctrl+Z




PEDIN

Cette commande est ce que I'on appel un
“fichier executable” qui va permettre de
lancer les analyses creées par LCP




LINKAGE REPORT PROGRAM (LRP)

Cette commande recupere 'ensemble des données obtenues par
la commande PEDIN, puis les restitue sous une forme ‘lisible”

ChUsershDarty'\ Desktopt Uraux Miacght | P2Acmd.exe - LEP

LINEKAGE REPORT PROGRAM

Input File and Report Title

STREAM file name [STREAM.OUT]1 : STREAM.OUT
REPORT title [1 :

CTRL-A — Abort CTRLAH — Help CTRLA/Z — Exit




ChUsershDarty' Desktopt Oraux Miacgh\TP2\cmd.exe - LRP | = || (=] ||—E&— i

LINKAGE REPORT PROGRAMN

Report Options

General pedigree
Three—generation pedigree
Experimental cross pedigree
Full stream file

CTRLAA — Abort CTRLAH CTRLAZ — Exit

Page down...




' ChUsers Darby'\Desktop\ Oraux Miacgh\TP2\crd.exe - LRP

LINEKAGE REPORT PROGRAM

General Pedigree Report Options

Two—point lodscore report <LODSCORE> :
Multi—point order report CILIMK> :
Location score report CLINEKMAP> :

Lod tabhle report (MLIMK)> :

CTRL-A — Abort CTRLAH — Help CTRL-/Z — Exit

A cette étape on choisit les resultats que I'on veut visualiser grace aux
fleches de navigation et page down!

On choisi ici LODSCORE car c’est 'analyse que l'on a fait.




-

EN C:\Users\Darty'\DesktopOraux Miacgh\ TP2\cmd.exe - LRP || | ]

LINKAGE REPORT PROGEREAMHN

Two—Point Lodscore Report (LODSCORE> Formats

Tabhle format
Full format

CTRL-A - Abort CTRL-H CTRL/Z — Exit

Page down...




ChUsersh\Darty Desktop' Oraux Miacgh\TP2\cmd.exe - LRP

LINKAGE REPORT PROGRAM

Report Output Options

Output report to the screen
Output report to a file

CTRLAA — Abort CTRL~AH CTRLAZ — Exit

Page down...




C:AUsers\Darty' Desktoph Oraux Miacgh\TP2\cmd.exe - LRP
TWHWO-POINT LODS CORE REPORT

: STREAHM.OUT Screen: 1 of 1

Recombh Lodscore

A.2818 3.66

Enter Command :

CTRLAA — Abort CTRL-H — Help CTRLA/Z — Exit CTRLAR — Heturn

On a les résultats sur la fenétre de commande on peut egalement le
mettre dans un fichier.

Retour : Ctrl+R
Puis choisir « Qutput report to a file »




ChUsers\Dartyh\ Desktop Oraux Miacgh\TP2\cmd.exe - Irp o[- |

LINEKAGE REPORT PROGERAMN

Report Output Options

Output report to the screen
Output report to a file

CTRL-A — Abort CTRL-H CTRL/Z — Exit

Page down...




ChUsers\Darty' Desktop' Oraux Miacgh\TP2\cmd.exe - Irp

LINKAGE REPORT PROGEAM

Report File Options

REPORT file name [REPORT.TXT1 - REFPORT.THT
REPORT page length [6B1 : 6@
REPORT page width [881 = 8@
Use form feeds [Yes] : Yes

CTRL-A — Abort CTRLs/H — Help CTRLAZ — Exit

Mettre le nom du fichier texte que I'on veut (ici report.txt)

- , _ Page down...
Retour a I'écran d’accueil!

Sortir du programme grace a la commande Ctrl+Z




Mom Medifié le Type Taille
EN crd 14,/07/2009 03:14 Application 295 Ko
|| F8_MK16.don 24,/01/2006 17:41 Fichier DON 11 Ko
__| F8_ME16.PED 14/03/2011 17:23 Fichier PED 16 Ko
| FINAL.bak 14,/03/2011 17:30 Fichier BAK 1Ko
|| FINAL.OUT 14,/03/2011 17:32 Fichier OUT 1Ko
=T Lcp 24,/01/2006 17:39 Application 159 Ko
= LODSCORE 24,/01/2006 17:39 Application 141 Ko
] LRP 24,/01,/2006 17:40 Application 191 Ko
=] Lsp 24,/01/2006 17:40 Application 268 Ko
=1 MAKEPED 24,/01/2006 17:40 Application 43 Ko
m7 MAPFUN 24,/01/2006 17:40 Application 24 Ko
4] ME16 24,/01/2006 17:41 Fichier PAR 3 Ko
B pMLINK 24,/01/2006 17:40 Application 115 Ko
PEDIM 14/03/2011 17:32 Fichier de comma... 2 Ko
m°1 PREPLIMK 24,/01/2006 17:40 Application 56 Ko
| | REPORT 14,/03/2011 17:39 Document texte 1 Ko
| STREAM.bak 14,/03/2011 17:30 Fichier BAK 1Ko
|| STREAM.OUT 14,/03/2011 17:32 Fichier OUT 1Ko
=] UNKNOWN 24,/01/2006 17:41 Application 44 Ko

Le fichier est automatiqguement créer dans le dossier !
L'ouvrir et comtempler votre ceuvre!




| REPORT - Bloc-notes
Fichier Edition Format Affichage 7

TWO-FPOINT LODSCORE REFPORT

Report Title
Report File : REPORT.TXT

Report Date @ 19-May-131 03:31:55

Stream File : STREAM.OUT
Stream Date @ 19-May-131 03:45:57
TWO-FPOINT LODSCORE REFPORT FPage:

order Recomb Lodscore




CONCLUSION

€&——— Adaptations des
fichiers pour LCP

<€ Calcul les Lod

Score

MAKEPED
Description de
I'analyse
+ —_ LCP
Production du
fichier executable l
PEDIN
Mise en forme des —_ LRP
résulats l
Fichier
Résulats

<«—— Il nereste plus

qu’a interpréter !




Mercl de votre attention!!



