Corrections éventuelles à la notice de MetaQTL

· Intro 1.3 : How to get install MetaQTL ?

Personnellement sous Windows je n’y serai jamais arrivée… Peut-être ajouter quelque chose de plus explicatif sur « Comment faire dans Windows ? »

· 2.1.2 Trait Ontology Table

Expliquer qu’il faut toujours mettre une racine qui n’est pas un caractère (niveau 0 de l’arbre) car ce n’est pas évident ! Expliquer aussi qu’il est utile de créer plusieurs ontologies pour la création future des arbres (une pour le rendement, une pour l’humidité, une pour les composantes par exemple).

· 2.1.3 Marker Dictionnary Table

Je tiens juste à dire que je n’ai absolument pas testé cette fonctionnalité ;-) No comment !
· 2.2.1 MetaDB
· Ajouter dans les options que –q et –m sont des directories dans « Explanation » car si on ne suit pas l’exemple proposé l’explication est un peu light.

· Ajouter les options –mrkup, --mrkrm et –chrm dans les options.
· Donner des indications sur la forme à donner aux fichiers correspondant à ces nouvelles options (je crois qu’il n’y a pas de ligne de titres dans le fichier txt, il s’agit simplement d’une liste au format tabulé des marqueurs à ôter de l’analyse, avec la carte de provenance et le groupe… à vérifier !).

· 3.1.1.3 Output de InfoMap

La forme de l’output a changé, la mettre à jour !

· 3.2.2.1 QTLProj Command Line Options

· Ajouter les nouvelles options –rqtl et –rmrk. 

· Il serait également utile d’expliquer l’intitulé des colonnes de sortie de QTLProj  (par exemple qtl.proj.shareFlanking, qtl.proj.intScale, qtl.proj.swapFlanking…). 
· Il faudrait aussi indiquer si la position du qtl indiquée dans la sortie est celle avant projection ou après projection sur la consmap.
· 3.3.1.2 QTLClust Command Line Options

· Ajouter les nouvelles options (-c, --emrs, --emeps). 
· Conseiller le mode verbose car c’est utile pour voir où il en est puisque cette opération prend beaucoup de temps. 
· Expliquer que les résultats de clustering peuvent varier un peu d’un run à l’autre et qu’il est donc conseillé d’en faire plusieurs.
· 3.3.1.3 Output de QTLClust

· Il y a une faute à la ligne TR : « the trait of the name folloWED » et non following.

· Ce ne serait peut-être pas mal d’ajouter l’intervalle de confiance du qtl au bout de la ligne de sortie QT (ça éviterai de le recalculer d’après la standard deviation pour pouvoir comparer les IC des qtls et Mqtls).

· 3.3.2.3 Output QTLTree

Le fichier de sortie de QTLTree n’a pas d’extension (c’est quoi ce travail ?!)

· 4.1.1 MapView

· Ajouter l’option –t Tree qui permet de visualiser un arbre à côté du clustering (créé pour visualiser les metaqtls et observer leur répartition selon les différents caractères). Ajouter aussi –qmode (0 ou 1).

· Pb dans la description des options : l’explication de –q n’est pas bonne.

· 4.1.2 Drawing parameters

Ajouter l’échelle « TreeScale » qui permet de réduire la taille de l’arbre si celui-ci est trop grand.

· 4.2 MMapView

· L’explication de l’option –q n’est pas bonne.

· Ajouter l’option –qmode (0 ou 1) car elle ne figure pas dans les options.

· Pb d’ergonomie : --mrkt s’appelle –t dans les programmes précédents. Réserver –t à l’ontologie et remplacer –t par –mrkt partout !

· 4.3 MQTLView

· Donner un exemple pour le formatage du fichier best_clustering (option –b) car il ne faut pas seulement reprendre le fichier _model de sortie : il faut ôter la colonne « criterion » et aussi ne garder qu’un seul critère, par exemple AIC. Le formatage de ce fichier n’est pas expliqué. 

· Je ne crois pas que l’option –trait fonctionne !

· Expliquer qu’on a le choix entre les options –r et –b OU –t  OU les deux. On dirait que tout est optionnel dans la notice ! Et je crois que l’option –b s’utilise avec –r (parce que dans la notice c’est « only with –c », à remplacer par « only with -r).

· 5.1 et 5.2

Uniformiser les options : -i pour input, -o pour output !

· 5.3.1 QTLClustInfo

Ajouter –o (output file) dans les options obligatoires

