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Annexe A1 : Tableau récapitulatif des valeurs isotopiques de l’azote dans les AA Glu et Phe de 
plantes modernes issues d’une revue de la littérature. La dispersion des valeurs est représentée sur la 
Figure C2. 22. 
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Annexe A2 : Synthèse des données biologiques et archéologiques disponibles pour l'ensemble des 
individus et structures retrouvées à Gurgy "Les Noisats". 

Les lignes grisées correspondent aux individus non sélectionnés dans ce travail. Les lignes marron 
correspondent aux structures ne recueillant aucun individu. Bruzek = Bruzek et al, 2002 ; DSP = 
Murail et al, 2005 ; DSS = diagnose sexuelle secondaire ; Moorrees = Moorrees et al, 1963 ; Schmitt 
2005. 1d'après Le Luyer, 2016 ; 2d'après Rivollat, 2016. 

 

BRUZEK, J. 2002. A method for visual determination of sex using the human hip bone. American 
Journal of Physical Anthropology 117(2):157-168. 

LE LUYER, M. 2016. Dental evolution in Late Pleistocene and Early Holocene human populations 
(19000 – 5500 cal. BP) : a whole crown perspective in the Aquitaine Basin, southwest France, and its 
margins [PhD Thesis]: Université de Bordeaux. 

MOORREES, C.F.A., FANNING, E.A. & HUNT, E.E. 1963. Age variation of formation stages for 10 
permanent teeth. Journal of Dental Research 42:1490-1502. 

MURAIL, P., BRUZEK, J., HOUËT, F. & CUNHA, E. 2005. DSP : a tool for probabilistic sex diagnosis 
using worldwide variability in hip-bone measurements. Bulletins et Mémoires de la Société 
d'Anthropologie de Paris 17(3-4):167-176. 

RIVOLLAT, M. 2016. From the function of funerary sites to Neolithisation processes in the French 
Early and Middle Neolithic : initial insights from a paleogenetic perspectitive [PhD]: Université de 
Bordeaux. 

SCHMITT, A. 2005. Une nouvelle méthode pour estimer l’âge au décès des adultes à partir de la surface 
sacro-pelvienne iliaque. Bulletins et Mémoires de la Société d’Anthropologie de Paris 17(1-2):89-101. 
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Annexe A3 : Histogramme de calibration des dates radiocarbones des sépultures de Gurgy « Les 
Noisats » réalisées avec le logiciel libre Oxcal 4.4© Bronk Ramsey, 2021 
(https://c14.arch.ox.ac.uk/oxcal/) d’après la courbe de calibration IntCal20 (Reimer et al. 2020). 
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Annexe A4 : Cotation des caractères dentaires morphologiques et métriques enregistrés sur les dents 
prélevées à Gurgy « Les Noisats » pour les analyses biochimiques. 

1d'après la méthodologie suivie par A. Thomas (2011), 2d'après la méthodologie suivie par M. Le 
Luyer (2016). VA : variation anatomique, Msup : molaire supérieure, Minf : molaire inférieure, M : 
mésial, D : distal, B : buccal / V : vestibulaire, L : lingual, O : occlusal, c : couronne, col : collet, r : 
racine, NO : non observable. 
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Le Luyer M. 2016. Dental evolution in Late Pleistocene and Early Holocene human populations (19000 – 5500 cal. BP) : a 
whole crown perspective in the Aquitaine Basin, southwest France, and its margins [PhD Thesis]: Université de 
Bordeaux. 

Thomas A. 2011. Identités funéraires, variants biologiques et facteurs chronologiques : une nouvelle perception du contexte 
culturel et social du Cerny (Bassin parisien, 4700-4300 avant J.-C.) [PhD]. Bordeaux: Université Bordeaux 1. 788p. 

Demirjian A, Goldstein H, and Tanner JM. 1973. A new system of dental age assessment. Human Biology:211-227. 

Liversidge HM, and Molleson T. 2004. Variation in crown and root formation and eruption of human deciduous teeth. 
American Journal of Physical Anthropology: The Official Publication of the American Association of Physical 
Anthropologists 123(2):172-180. 
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Annexe A5 : Liste des échantillons pour lesquels une empreinte de la surface occlusale a été réalisée 
et dent concernée. 

En plus des empreintes réalisées sur les dents analysées dans ce travail (coupées pour l'ablation laser 
et/ou déminéralisées pour l'analyse isotopique de la dentine), quatre empreintes ont été réalisées sur 
des dents supplémentaires. 
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Annexe A6 : Liste des échantillons de tartre prélevés en prévision d'analyses ultérieures. 

Les colonnes intitulées plvmt "nett." et plvmt "propre" indiquent le nombre de prélèvements "de 
nettoyage" et "propres" effectués pour chaque dent. En plus du tartre prélevé sur les dents analysées 
dans ce travail (coupées pour l'ablation laser et/ou déminéralisées pour l'analyse isotopique de la 
dentine), du tartre a été prélevé sur cinq dents supplémentaires ("dent suppl."). 
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Annexe A7 : Synthèse des données biologiques et archéologiques disponibles pour l'ensemble des 
individus et structures néolithiques retrouvées à Monéteau « Macherin ». 

Les lignes grisées correspondant aux individus non sélectionnés dans ce travail. Les lignes marron 
correspondent aux structures ne recueillant aucun individu. Les datations en rouge ne sont pas fiables 
(collagène mal conservé) et doivent être rejetées. Les informations renseignées concernant la 
détermination du sexe et l'estimation de l'âge ont été passées en revue pour la comparaison des 
méthodes avec les autres sites. Pour le sexe, la méthode indiquée est celle qui a permis la 
détermination (Bruzek = Bruzek et al, 2002, DSP = Murail et al, 2005) ; celle entre parenthèses a pu 
être appliqué mais n'a pas permis de déterminer le sexe à plus de 95% de fiabilité. Une * indique que 
le sexe ne peut être affirmé avec certitude (<95% de fiabilité) selon les critères retenus dans cette thèse 
et sera traité avec précaution, la colonne adjacente en indique la raison : 1 caract ou 2 caract signifie 
que seulement 1 ou 2 caractères de la méthode Bruzek ont pu être observés, or 3 sont nécessaires pour 
déterminer le sexe avec une fiabilité supérieure à 95%. L'âge au décès est indiqué tel que donné dans 
la monographie (Augereau et Chambon, 2011), les classes d'âges sont révisées d'après les observations 
données pour correspondre à la méthodologie retenue pour les autres sites. La classe d'âge est donnée 
au plus large (elle est donc moins précise). ND = non déterminable. NA = Néolithique Ancien. 

 

AUGEREAU, A. & CHAMBON, P. 2011. Les occupations néolithiques de Macherin à Monéteau 
(Yonne). Paris: Société Préhistorique Française. 422 p. 

BRUZEK, J. 2002. A method for visual determination of sex using the human hip bone. American 
Journal of Physical Anthropology 117(2):157-168. 

MURAIL, P., BRUZEK, J., HOUËT, F. & CUNHA, E. 2005. DSP : a tool for probabilistic sex diagnosis 
using worldwide variability in hip-bone measurements. Bulletins et Mémoires de la Société 
d'Anthropologie de Paris 17(3-4):167-176. 
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Annexe A8 : Cotation des caractères dentaires morphologiques et métriques enregistrés sur les dents 
prélevées à Monéteau « Macherin » pour les analyses biochimiques. 

1d'après la méthodologie suivie par A. Thomas (2011), 2d'après la méthodologie suivie par M. Le 
Luyer (2016). VA : variation anatomique, Msup : molaire supérieure, Minf : molaire inférieure, M : 
mésial, D : distal, B : buccal / V : vestibulaire, L : lingual, O : occlusal, c : couronne, col : collet, r : 
racine, NO : non observable. 
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Le Luyer M. 2016. Dental evolution in Late Pleistocene and Early Holocene human populations (19000 – 5500 cal. BP) : a 
whole crown perspective in the Aquitaine Basin, southwest France, and its margins [PhD Thesis]: Université de 
Bordeaux. 

Thomas A. 2011. Identités funéraires, variants biologiques et facteurs chronologiques : une nouvelle perception du contexte 
culturel et social du Cerny (Bassin parisien, 4700-4300 avant J.-C.) [PhD]. Bordeaux: Université Bordeaux 1. 788p. 

Demirjian A, Goldstein H, and Tanner JM. 1973. A new system of dental age assessment. Human Biology:211-227. 

Liversidge HM, and Molleson T. 2004. Variation in crown and root formation and eruption of human deciduous teeth. 
American Journal of Physical Anthropology: The Official Publication of the American Association of Physical 
Anthropologists 123(2):172-180. 
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Annexe A9 : Synthèse des données biologiques et archéologiques disponibles pour l'ensemble des 
individus et structures de Chichery "Sur les Pâtureaux". 

Les lignes grisées correspondent aux individus non sélectionnés dans ce travail. La datation en rouge 
est douteuse. Pour la détermination du sexe : Bruzek = Bruzek et al, 2002 ; DSP = Murail et al, 2005 ; 
DSS = diagnose sexuelle secondaire. Pour l'estimation de l'âge au décès : Moorrees = Moorrees et al, 
1963 ; Sellier = Sellier, 1993 ; Schmitt = Schmitt, 2005 (cf. Tableau C3. 2). Les fosses non sépulcrales 
ne sont pas présentées dans ce tableau (cf. Chambon et al, 2010). 

 

BRUZEK, J. 2002. A method for visual determination of sex using the human hip bone. American 
Journal of Physical Anthropology 117(2):157-168. 

CHAMBON, P., DELOR, J.-P., AUGEREAU, A., GIBAJA BAO, J.F., MEUNIER, K., THOMAS, A., MURAIL, 
P. & MOLEZ, D. 2010. La nécropole du Néolithique moyen de Sur les Pâtureaux a Chichery (Yonne). 
Gallia Préhistoire 52:117-192. 

MOORREES, C.F.A., FANNING, E.A. & HUNT, E.E. 1963. Age variation of formation stages for 10 
permanent teeth. Journal of Dental Research 42:1490-1502. 

MURAIL, P., BRUZEK, J., HOUËT, F. & CUNHA, E. 2005. DSP : a tool for probabilistic sex diagnosis 
using worldwide variability in hip-bone measurements. Bulletins et Mémoires de la Société 
d'Anthropologie de Paris 17(3-4):167-176. 

SCHMITT, A. 2005. Une nouvelle méthode pour estimer l’âge au décès des adultes à partir de la surface 
sacro-pelvienne iliaque. Bulletins et Mémoires de la Société d’Anthropologie de Paris 17(1-2):89-101. 

SELLIER, P. 1993. L'estimation de l'âge des foetus et des enfants morts en période périnatale : une 
révision de Fazekas et Kosa (1978). 
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Annexe A10 : Cotation des caractères dentaires morphologiques et métriques enregistrés sur les dents 
prélevées à Chichery « Sur les Pâtureaux » pour les analyses biochimiques. 

1d'après la méthodologie suivie par A. Thomas (2011), 2d'après la méthodologie suivie par M. Le 
Luyer (2016). VA : variation anatomique, Msup : molaire supérieure, Minf : molaire inférieure, M : 
mésial, D : distal, B : buccal / V : vestibulaire, L : lingual, O : occlusal, c : couronne, col : collet, r : 
racine, NO : non observable. 
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Annexe A11 : Synthèse des données biologiques et archéologiques disponibles pour l'ensemble des 
individus humains et animaux de Beaumont « Le Crot aux Moines » sélectionnés dans cette étude (les 
humains sont tous de sexe indéterminé). 

Pour l'estimation de l'âge au décès des humains, le stade de maturation osseuse (Scheuer et Black, 
2000) a le plus souvent été utilisé. Pour les dents, nous avons estimé un âge minimum à partir de la 
méthode d'Al Qhatani et al, 2010. L'âge au décès des non humains a été estimé par J.-B. Mallye et P. 
Magniez. 

 

ALQAHTANI, S.J., HECTOR, M.P. & LIVERSIDGE, H.M. 2010. Brief communication: The London atlas 
of human tooth development and eruption. American Journal of Physical Anthropology 142(3):481-
490. 

SCHEUER, L. & BLACK, S. 2000. Developmental Juvenile Osteology: Elsevier Academic Press. 
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Annexe A12 : Cotation des caractères dentaires morphologiques et métriques enregistrés sur les dents 
prélevées à Beaumont « Le Crot aux Moines », Bonnard « Le Poirier », Chichery « L’Étang David » et 
Gurgy « Le Nouzeau » pour les analyses biochimiques. 

1d'après la méthodologie suivie par A. Thomas (2011), 2d'après la méthodologie suivie par M. Le 
Luyer (2016). VA : variation anatomique, Msup : molaire supérieure, Minf : molaire inférieure, M : 
mésial, D : distal, B : buccal / V : vestibulaire, L : lingual, O : occlusal, c : couronne, col : collet, r : 
racine, NO : non observable. 
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Annexe A13 : Synthèse des données biologiques et archéologiques disponibles pour l'ensemble des 
individus humains de Bonnard « Le Poirier ». 

Les lignes grisées correspondent aux individus non sélectionnés dans ce travail. Pour l'estimation de 
l'âge des sujets de la sépulture 2, nous avons estimé un âge minimum à partir de la méthode d'Al 
Qhatani et al. (2010). 

 

ALQAHTANI, S.J., HECTOR, M.P. & LIVERSIDGE, H.M. 2010. Brief communication: The London atlas 
of human tooth development and eruption. American Journal of Physical Anthropology 142(3):481-
490. 
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Annexe A14 : Synthèse des données biologiques et archéologiques disponibles pour l'ensemble des 
individus humains de Chichery « l'Étang David ». 

Les lignes grisées correspondent aux individus non sélectionnés dans ce travail. Pour l'estimation de 
l'âge au décès : Ubelaker, 78 = Ubelaker, 1978 ; Maresh = Maresh, 1970 ; Moorrees = Moorrees et al, 
1963. Les données entre parenthèses indiquent que l'âge a été estimé indirectement à partir des 
informations recueillies (les squelettes ayant été perdus). 

 

 

MARESH, M. 1970. Measurements from roentgenograms, heart size, long bone lengths, bone, muscles 
and fat widths, skeletal maturation. Human growth and development:155-200. 

MOORREES, C.F.A., FANNING, E.A. & HUNT, E.E. 1963. Age variation of formation stages for 10 
permanent teeth. Journal of Dental Research 42:1490-1502. 

UBELAKER, D.H. 1978. Human Skeletal Remains. Excavation, Analesis. Interpretation, Chicago: 
Smithsonian Institution, Aldire Publishering Company. 
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Annexe A15 : Synthèse des données biologiques et archéologiques disponibles pour l'ensemble des 
individus humains et animaux de Gurgy « Le Nouzeau » sélectionnés dans cette étude. NR = non 
renseigné. 
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Annexe A16 : Légende de la carte de France géologique par couches stratigraphiques et âges 
correspondants. D’après Géoportail. 
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Annexe A17 : Rapport d'analyse du laboratoire IsoAnalytical pour la session d'analyse du 7 mars 
2013 : valeurs isotopiques du carbone (δ13C) et de l’azote (δ15N) du collagène osseux (échantillons 
calibrés et standards). 
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Annexe A18 : Rapport d'analyse du laboratoire de l’UCT pour la session d'analyse de 2015 : valeurs 
isotopiques du carbone (δ13C) et de l’azote (δ15N) du collagène osseux (échantillons non calibrés, 
calibrés et standards). 
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Annexe A19 : Rapport d'analyse du laboratoire IsoAnalytical pour la session d'analyse du 9 mai 
2016 : valeurs isotopiques du carbone (δ13C), de l’azote (δ15N) et du soufre (δ34S) du collagène osseux 
(échantillons calibrés et standards). 
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Annexe A20 : Rapport d'analyse du laboratoire IsoAnalytical pour la session d'analyse du 19 mai 2016 
(1 seul échantillon pour notre corpus : CHI-Pat 1) : valeurs isotopiques du carbone (δ13C), de l’azote 
(δ15N) et du soufre (δ34S) du collagène osseux (échantillon calibré et standards). 
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Annexe A21 : Rapport d'analyse du laboratoire IsoAnalytical pour la session d'analyse du 13 février 
2017 : valeurs isotopiques du carbone (δ13C), de l’azote (δ15N) et du soufre (δ34S) du collagène 
dentinaire (échantillons calibrés et standards). 
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Annexe A22 : Calcul de l’incertitude analytique effectué à l’aide du calculateur de Szpak et al. 2017 
pour chaque session d’analyse et chaque proxy. 

Session du 7 mars 2013 réalisée à IsoAnalytical, pour δ13C : 
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Session du 7 mars 2013 réalisée à IsoAnalytical, pour δ15N : 
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Session de 2015 réalisée à UCT, pour δ13C : 
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Session de 2015 réalisée à UCT, pour δ15N : 
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Session du 9 mai 2016 réalisée à IsoAnalytical, pour δ13C : 
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Session du 9 mai 2016 réalisée à IsoAnalytical, pour δ15N : 
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Session du 9 mai 2016 réalisée à IsoAnalytical, pour δ34S : 
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Session du 19 mai 2016 réalisée à IsoAnalytical sur le seul échantillon de CHI-Pat 1, pour δ13C : 
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Session du 19 mai 2016 réalisée à IsoAnalytical sur le seul échantillon de CHI-Pat 1, pour δ15N : 
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Session du 19 mai 2016 réalisée à IsoAnalytical sur le seul échantillon de CHI-Pat 1, pour δ34S : 
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Session du 13 février 2017 réalisée à IsoAnalytical sur les échantillons de dentine, pour δ13C : 
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Session du 13 février 2017 réalisée à IsoAnalytical sur les échantillons de dentine, pour δ15N : 
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Session du 13 février 2017 réalisée à IsoAnalytical sur les échantillons de dentine, pour δ34S : 

 



Annexe A23 

783 
 

Annexe A23 : Tracés des profils réalisés sur chaque échantillon humain d’émail et d’os pour 
l’ablation laser, d’après photographie des moulages. Photographies et DAO : L. Rey. Également 
disponible en version numérique (Annexe N2_Profiles_pictures). 
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Annexe A24 : Tracés des profils réalisés sur chaque échantillon animal d’émail et d’os pour l’ablation 
laser, d’après photographie des moulages. Photographies et DAO : L. Rey. Également disponible en 
version numérique (Annexe N2_Profiles_pictures). 
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Annexe A25 : Résumé de l’ensemble des profils, pour chaque individu, réalisés dans l'os et la dent 
pour la mesure des isotopes du Sr et des éléments traces. 

P pour Profil, col = collet, m = milieu, ocl = occlusal, L = lingual, V = vestibulaire, os = os, int = 
intérieur, ext = extérieur. En noir les profils acceptés après nettoyage de la diagénèse et utilisés pour le 
calcul de la moyenne individuelle (n=251), en rouge les profils problématiques, rejetés pour le calcul 
de la moyenne individuelle (n=147). 

 



Annexe A25 

801 
 

 



Annexes A. Documents complémentaires au manuscrit 

802 
 

 



Annexe A26 

803 
 

Annexe A26 : Conditions instrumentales pour les mesures de Sr isotopique et d’éléments trace par 
ablation laser (LA-MC-ICPMS et LA-Q-ICPMS respectivement). 
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Annexe A27 : Scripts (Python) de traitement et correction des données brutes de Sr isotopiques et 
d’éléments trace réalisé par T. Tacail (comm. pers.). a : application du filtre des valeurs extrêmes, b : 
traitement des données strontium, c : traitement des éléments traces. Également disponible en version 
numérique (Annexe N4_script_process). 

Les fichiers sources correspondant sont disponibles en ligne (Annexe N3). 

 

a : application du filtre des valeurs extrêmes  
 
# -*- coding: utf-8 -*- 
""" 
Created on Thu Jan 23 15:57:11 2014 
 
@author: theotacail 
""" 
 
import pandas as pd 
import numpy as np 
 
def sdfilter(u,col,x): 
 
    # x is the factor 
    v = u 
    gsd = v.iloc[:,col].std() #globl 1*SD 
    gm = v.iloc[:,col].mean() #global mean 
     
    for i in range(0,len(v.iloc[:,col])): 
        if abs(v.iloc[i,col]-gm) > x*gsd: 
            v.iloc[i,col] = np.nan 
     
    fm = v.iloc[:,col].mean() #filtered mean 
    fsd = v.iloc[:,col].std() 
 
    return v 
    sdfilter()
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b : traitement des données strontium 
 
# -*- coding: utf-8 -*- 
""" 
Created on Wed Apr  6 21:09:58 2016 
 
@author: ttacail 
""" 
 
import pandas as pd 
import numpy as np 
import sdfilter as sdfilter 
import matplotlib.pyplot as plt 
import pylab 
import math 
from openpyxl import load_workbook 
 
def LA_iSr_Seq_Recognition(csvfile,seqfile,outfile,fig_file, on_cut, off_cut, on_factor, off_factor): 
    # import X.csv file without sample names 
    # store sequence of sample names in a parallel file, called Y.csv 
    # Vnorm : choose the normalizing isotope : e.g. 43Ca 
 
    # CONSTANTS ---------------------------------------------------------------------------------------- 
 
    Ref_Ratio = 0.713104 #87/86Sr measured in Lyon for SRM1400 
     
    #csvfile = '/Users/ttacail2/Dropbox/LA_Rey/Sr/LR_X/LR_9error.csv' 
    #seqfile = '/Users/ttacail2/Dropbox/LA_Rey/Sr/LR_X_SEQ/LR_9_SEQ.csv' 
    #outfile = '/Users/ttacail2/Dropbox/LA_Rey/Sr/Data_Out/LR_9_PROCESSED.xlsx' 
    #fig_file = '/Users/ttacail2/Dropbox/LA_Rey/Sr/Fig_Out/LR_9' 
     
    a = on_factor 
    b = off_factor 
    on = on_cut 
    off = off_cut 
 
    # Position of plots on screen 
     
    X = 0 
    Y = 50 
 
    M86Sr = 85.909267 
    M88Sr = 87.905619 
    M87Sr = 86.908884 
    M84Sr = 83.91343 
    M87Rb = 86.90918 
    M85Rb = 84.91180 
    Sr8688_tr = 0.1194 
    Rb_factor = 0.38506 
    Kr_factor = 1.5 
     
    plt.close("all") 
 
    # DATA ---------------------------------------------------------------------------------------- 
 
    data = pd.read_csv(csvfile, sep = ';', decimal = ',', dtype = np.float64) 
    sequence = pd.read_csv(seqfile, sep = ';', dtype = object) 
 
    #---------------------------------------------------------------------------------------- 
    #---------------------------------------------------------------------------------------- 
    #---------------------------------------------------------------------------------------- 
    #---------------------------------------------------------------------------------------- 
    # LOCATE THE BLK, SPL AND STANDARDS IN THE SEQUENCE 
    std = 0 
    s = 0 
 
    for p in range(0, len(sequence)): 
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        if len(list(sequence.loc[p,'info'])) == 2: 
            s = s + 1 
            if s == 1: 
                S = [p] 
            else: 
                S = sum([S,[p]],[]) 
 
                 
        if len(list(sequence.loc[p,'info'])) == 4: 
            std = std + 1 
            if std == 1: 
                STD = [p] 
            else: 
                STD = sum([STD,[p]],[]) 
                 
    nb_std = len(STD)  
    nb_s = len(S)  
     
    if S[0] > STD[0]: ##### TESTS THE PRESENCE OF A STD BEFORE THE FIRST SPL 
        STDin = 1 
    else:  
        STDin = 0 
         
    if S[nb_s-1] < STD[nb_std-1]: ##### TESTS THE PRESENCE OF A STD AFTER THE LAST SPL 
        STDout = 1 
    else:  
        STDout = 0 
 
    SEQ_STR = [STD, S]     
     
    #CASE OF 2 at least STANDARDS - AT THE BEGINNING and AT THE END 
    if STDin == 1 and STDout == 1: 
         
        S_brack = pd.DataFrame({'S_pos' : np.nan, 
                            'STDprev' : np.nan, 
                            'STDnext' : np.nan, 
                            'wt_STDprev' : np.nan, 
                            'wt_STDnext' : np.nan}, index = [0]);    
 
                                      
        # Pour chaque échantillon 
        for i in range(0,nb_s): 
             
            s_brack = pd.DataFrame({'S_pos' : np.nan, 
                                'STDprev' : np.nan, 
                                'STDnext' : np.nan, 
                                'wt_STDprev' : np.nan, 
                                'wt_STDnext' : np.nan}, index = [0]);  
 
            # ON ENREGISTRE LA POSITION DE LECHANTILLON DANS LA SEQUENCE  
            s_brack.loc[0,'S_pos'] = S[i]  
 
            # ON IDENTIFIE LE STANDARD PRECEDENT 
            stdprev = 0 
 
            g = True 
 
            j = 0 
             
            while g == True: 
                if j < nb_std+1: 
                    g = STD[j] < S[i] 
                    j = j+1 
                else: 
                    g = False 
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            stdprev = STD[j-2] 
            s_brack.loc[0,'STDprev'] = stdprev #ON ENREGISTRE 
             
            # ON IDENTIFIE LE STANDARD SUIVANT 
             
            stdnext = 0 
             
            g = True 
             
            j = nb_std - 1 
             
            while g == True: 
                g = STD[j] > S[i] 
                j = j-1 
 
 
            stdnext = STD[j+2] 
            s_brack.loc[0,'STDnext'] = stdnext #ON ENREGISTRE 
 
 
            S_brack = S_brack.append(s_brack, ignore_index = True) 
             
        S_brack = S_brack.drop(S_brack.index[0]) 
        S_brack = S_brack.reset_index(drop = True) 
     
        for i in range(0,nb_s): 
            wt_prev = (S_brack.loc[i,'STDnext']-S_brack.loc[i,'S_pos'])/(S_brack.loc[i,'STDnext']-S_brack.loc[i,'STDprev']) 
            wt_next = 1 - wt_prev 
            S_brack.loc[i,'wt_STDnext'] = wt_next #ON ENREGISTRE 
            S_brack.loc[i,'wt_STDprev'] = wt_prev #ON ENREGISTRE 
 
 
 
    #IF NO STANDARD AFTER LAST SAMPLE --> WE CORRECT WITH ONLY FIRST STANDARD 
    if STDin == 1 and STDout == 0: 
         
        S_brack = pd.DataFrame({'S_pos' : np.nan, 
                            'STDprev' : np.nan, 
                            'STDnext' : np.nan, 
                            'wt_STDprev' : np.nan, 
                            'wt_STDnext' : np.nan}, index = [0]);    
 
                                      
        # Pour chaque échantillon 
        for i in range(0,nb_s): 
             
            s_brack = pd.DataFrame({'S_pos' : np.nan, 
                                'STDprev' : np.nan, 
                                'STDnext' : np.nan, 
                                'wt_STDprev' : np.nan, 
                                'wt_STDnext' : np.nan}, index = [0]);  
 
            # ON ENREGISTRE LA POSITION DE LECHANTILLON DANS LA SEQUENCE  
            s_brack.loc[0,'S_pos'] = S[i]  
             
            s_brack.loc[0,'STDprev'] = STD[0] #ON ENREGISTRE 
 
            s_brack.loc[0,'STDnext'] = STD[0] #ON ENREGISTRE 
 
            s_brack.loc[0,'wt_STDnext'] = 0.5 #ON ENREGISTRE 
            s_brack.loc[0,'wt_STDprev'] = 0.5 #ON ENREGISTRE 
             
            S_brack = S_brack.append(s_brack, ignore_index = True) 
 
             
        S_brack = S_brack.drop(S_brack.index[0]) 
        S_brack = S_brack.reset_index(drop = True) 
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    #---------------------------------------------------------------------------------------- 
    #---------------------------------------------------------------------------------------- 
    #---------------------------------------------------------------------------------------- 
    #---------------------------------------------------------------------------------------- 
 
     
     
    l = len(data) 
    nseq = len(sequence)      
    col = data.columns 
    data = data.sort_index(axis = 1, ascending = True) 
     
    ncol = len(col) 
     
     
    for i in range(0,ncol-7): 
        data = data.drop([data.columns[7]], axis = 1) 
 
    data = data.sort_index(axis = 1, ascending = False) 
    data = data.drop(data.index[l-1]) 
     
    G = [] 
 
    #  LOCATE AND EXTRACT INITIAL BLANK ----------------------------------------------------------------------------------------
--- LOCATE AND EXTRACT INITIAL BLANK  
 
     
    V88x = data.Sr88[0]  
    V88in = data.Sr88[0] 
     
    k_blk = 2 
 
    while V88x < 4*abs(V88in): 
        V88x = data.Sr88[k_blk+1] 
        k_blk = k_blk + 1 
 
    k_blk = math.ceil(k_blk - 3); 
 
    F_blks = data.loc[0:k_blk,:] 
 
    BLANK = F_blks 
    BLANK = BLANK.drop(BLANK.index[2:]) 
    BLANK = BLANK.reset_index(drop = True)         
     
    ncol = len(data.columns) 
     
    for i in range(0,ncol-1): 
        BLANK.iloc[0,i] = F_blks.iloc[:,i].mean() 
        BLANK.iloc[1,i] = F_blks.iloc[:,i].std() 
 
    G.append(BLANK) 
 
    # BLANK SUBSTRACTION ------------------------------------------------------------------------------- 
 
    for h in range(0,len(data)): 
        data.iloc[h,0:ncol-1] = data.iloc[h,0:ncol-1] - BLANK.iloc[0,0:ncol-1] 
 
    # FIND PLATEAUS BORDERS BASED ON 88Sr ---------------------------------------------------------------------------- 
 
    n = len(data.Sr88) 
    i = -1 
    Borders = pd.DataFrame({'Inf' : np.nan, 
                            'Sup' : np.nan}, index = [0]); 
 
    for j in range(0,nseq): 
        k = i; 
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        Sr88_m = data.Sr88.mean() 
        Sr88_i = data.Sr88[k+1] 
         
        while (Sr88_i < on*Sr88_m): 
            Sr88_i = data.Sr88[k+1] 
            k = k+1 
             
        Sr88_i = data.Sr88[k+1] 
         
        i = k + 15 
         
        while (Sr88_i > off*Sr88_m): 
            Sr88_i =  data.Sr88[i+1] 
            i = i+1 
             
        B = pd.DataFrame({'Inf' : np.nan, 
                            'Sup' : np.nan}, index = [0]); 
        B.loc[0,'Inf'] = k - 1 
        B.loc[0,'Sup'] = i + 1 
        Borders = Borders.append(B, ignore_index = True) 
                                     
     
    Borders = Borders.drop(Borders.index[0]) 
    Borders = Borders.reset_index(drop =  True) 
 
    plt.close("all") 
    plt.figure(1) 
    mngr = plt.get_current_fig_manager() 
    mngr.window.setGeometry(X,Y,1200,700) 
    plt.plot(data.loc[:,'1row'],data.loc[:,'Sr88']) 
    plt.ylim(0) 
 
 
    # ISOLATE EACH TRACK -------------------------------------------------------------------- 
     
    for i in range(0,nseq): 
        f = data.iloc[int(Borders.loc[i,'Inf']):int(Borders.loc[i,'Sup'])] 
        plt.plot(f.loc[:,'1row'],f.loc[:,'Sr88'],  lw = 2) 
        f = f.reset_index(drop=True) 
        G.append(f) 
     
    # REFINE CUTTING OF EACH BLOCK -------------------------------------------------------------------- 
 
    writer = pd.ExcelWriter(outfile)     
 
    for i in range(0,nseq): 
        f = G[i+1] 
        k = 0 
        Sr88_m = f.Sr88.mean() 
        Sr88_i = f.Sr88[k] 
        Sr88_j = f.Sr88[k+1] 
        Sr88_max = f.Sr88.max() 
 
 
 
        while Sr88_j - Sr88_i < a*Sr88_m:         
            Sr88_i = f.Sr88[k+1] 
            Sr88_j = f.Sr88[k+2] 
            k = k+1 
             
        on = k 
 
        k = k+1 
        Sr88_i = f.Sr88[k+1]    
        Sr88_j = f.Sr88[k+2]         
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        while Sr88_j - Sr88_i > - b*Sr88_max: 
            if k+2 < len(G[i+1]): 
                Sr88_i = f.Sr88[k+1] 
                Sr88_j = f.Sr88[k+2]  
                k = k+1 
            else:  
                Sr88_i = 3*Sr88_m 
                Sr88_j = 0 
             
        off = k-1 
        f = f.drop(f.index[0:on+3]) 
        f = f.drop(f.index[off-2:]) 
        f = f.reset_index(drop=True) 
        G[i+1] = f 
        plt.plot(G[i+1].loc[:,'1row'],G[i+1].loc[:,'Sr88']*1, lw = 4) 
         
        # CALCULATE -------------------------------------------------------------------- 
         
        G[i+1].loc[:,'Sr8688_obs'] = (G[i+1].loc[:,'Sr86']-(G[i+1].loc[:,'Kr83']*Kr_factor))/G[i+1].loc[:,'Sr88'] 
        G[i+1].loc[:,'f_Sr8688'] = np.log(Sr8688_tr/G[i+1].loc[:,'Sr8688_obs'])/np.log(M86Sr/M88Sr) 
        G[i+1].loc[:,'Rb87'] = G[i+1].loc[:,'Rb85']*Rb_factor / ((M87Rb/M85Rb)**G[i+1].loc[:,'f_Sr8688']) 
        G[i+1].loc[:,'Sr8786_Rbcorr'] = ((G[i+1].loc[:,'Sr87']-
G[i+1].loc[:,'Rb87'])/(G[i+1].loc[:,'Sr86']))*(M87Sr/M86Sr)**G[i+1].loc[:,'f_Sr8688'] 
        G[i+1].loc[:,'Sr8786_RbKrcorr'] = ((G[i+1].loc[:,'Sr87']-G[i+1].loc[:,'Rb87'])/(G[i+1].loc[:,'Sr86']-
(G[i+1].loc[:,'Kr83']*Kr_factor)))*(M87Sr/M86Sr)**G[i+1].loc[:,'f_Sr8688'] 
 
        G[i+1].to_excel(writer,sequence.loc[i,'sample']) 
 
    ABL = list('_plateaus') 
    fig_folder_list = list(fig_file) 
    fig_file_name = ''.join(fig_folder_list+ABL) 
    pylab.savefig(fig_file_name) 
 
    plt.figure(2) 
    mngr = plt.get_current_fig_manager() 
    mngr.window.setGeometry(X,Y,1200,700) 
 
    for i in range(0,nseq): 
        plt.plot(G[i+1].loc[:,'1row'],G[i+1].loc[:,'Sr8786_RbKrcorr']) 
        #plt.plot(G[i+1].loc[:,'1row'],G[i+1].loc[:,'Sr8786_Rbcorr']) 
 
    plt.figure(3) 
    mngr = plt.get_current_fig_manager() 
    mngr.window.setGeometry(X,Y,1200,700) 
 
    for i in range(0,nseq): 
        plt.plot(G[i+1].loc[:,'Sr88'],G[i+1].loc[:,'Sr8786_RbKrcorr'], "o") 
        fm = G[i+1].iloc[:,:].mean() 
        fstd = G[i+1].iloc[:,:].std() 
        fm_df = pd.DataFrame(fm) 
        fm_df = fm_df.T 
        fstd_df = pd.DataFrame(fstd) 
        fstd_df = fstd_df.T   
 
        if i == 0:    
            MEAN = fm_df 
            STD = fstd_df 
        else: 
            MEAN = MEAN.append(fm_df, ignore_index = True)  
            STD = STD.append(fstd_df, ignore_index = True)    
         
        # STORE UNFILTERED MEANs + STDs ------------------------------------------------------------  STORE UNFILTERED 
MEANs + STDs   
         
    ABL = list('_8786_vs_intensity') 
    fig_folder_list = list(fig_file) 
    fig_file_name = ''.join(fig_folder_list+ABL) 
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    pylab.savefig(fig_file_name)  
         
    BLANK.loc[0,'1row'] = 'AVERAGE' 
    BLANK.loc[1,'1row'] = 'STD-DEV' 
 
    for i in range(0,len(sequence)): 
        MEAN.loc[i,'A_sample'] = sequence.loc[i,'sample'] 
        STD.loc[i,'A_sample'] = sequence.loc[i,'sample'] 
     
    
    MEAN = MEAN.sort_index(axis = 1, ascending = True) 
    STD = STD.sort_index(axis = 1, ascending = True) 
    MEAN = MEAN.drop('1row', axis = 1) 
    STD = STD.drop('1row', axis = 1) 
 
     
    # WRITTING EXCEL SUM UP FILE --------------------------------------------------------------- WRITTING EXCEL SUM UP 
FILE 
     
 
    BLANK.to_excel(writer,'BLANK AV_SD') 
    MEAN.to_excel(writer,'MEAN') 
    STD.to_excel(writer,'STD')    
 
    # BRACKET USING STANDARD 
     
 
    writer.save() 
 
    #MODIFY EXISTING EXCEL FILE 
    book = load_workbook(outfile)   
    writer = pd.ExcelWriter(outfile, engine='openpyxl') 
    writer.book = book 
    writer.sheets = dict((ws.title, ws) for ws in book.worksheets) 
    Seq_list = pd.DataFrame({'sample' : np.nan}, index = [0]) 
 
    for i in range(0,nb_s): 
                 
        #CALCULATE THE CORRECTION FACTORS 
        STD_prev = MEAN.loc[S_brack.loc[i,'STDprev']] 
        STD_next = MEAN.loc[S_brack.loc[i,'STDnext']] 
 
        S_corr = pd.read_excel(outfile,sequence.loc[S[i],'sample']) 
         
        fact_RbKrCorr = Ref_Ratio/(S_brack.loc[i,'wt_STDprev']*STD_prev.Sr8786_RbKrcorr + 
S_brack.loc[i,'wt_STDnext']*STD_next.Sr8786_RbKrcorr)  
        fact_RbCorr = Ref_Ratio/(S_brack.loc[i,'wt_STDprev']*STD_prev.Sr8786_Rbcorr + 
S_brack.loc[i,'wt_STDnext']*STD_next.Sr8786_Rbcorr)  
         
        S_corr.loc[:,'Sr8786_RbKrcorr_brack'] = S_corr.loc[:,'Sr8786_RbKrcorr']*fact_RbKrCorr 
        S_corr.loc[:,'Sr8786_Rbcorr_brack'] = S_corr.loc[:,'Sr8786_Rbcorr']*fact_RbCorr 
 
        S_corr.to_excel(writer,sequence.loc[S[i],'sample']) 
 
        S_corr_f = S_corr  
         
 
        M_f = S_corr_f.iloc[:,:].mean() 
        STD_f = S_corr_f.iloc[:,:].std() 
         
        M_f_df = pd.DataFrame(M_f) 
        M_f_df = M_f_df.T 
 
        STD_f_df = pd.DataFrame(STD_f) 
        STD_f_df = STD_f_df.T         
         
        seq_list = pd.DataFrame({'sample' : np.nan}, index = [0]) 
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        if i == 0:    
            MEAN_corr = M_f_df 
            STD_corr = STD_f_df 
        else: 
            MEAN_corr = MEAN_corr.append(M_f_df, ignore_index = True)  
            STD_corr = STD_corr.append(STD_f_df, ignore_index = True)    
 
        seq_list.loc[0,'sample'] = sequence.loc[S[i],'sample'] 
 
        Seq_list = Seq_list.append(seq_list, ignore_index = True) 
 
        plt.figure(i+4) 
        mngr = plt.get_current_fig_manager() 
        mngr.window.setGeometry(X,Y,400,900) 
        plt.subplot(311) 
        plt.plot(S_corr.index+10,S_corr.loc[:,'Sr8786_RbKrcorr_brack'])#, "p") 
        plt.title(sequence.loc[S[i],'sample']) 
 
 
        plt.subplot(312) 
        plt.plot(S_corr.index+10,S_corr.loc[:,'Sr88'])#, "o") 
        plt.title('Sr88 in V') 
 
 
        plt.subplot(313) 
        plt.plot(S_corr.loc[:,'Sr88'],S_corr.loc[:,'Sr8786_RbKrcorr_brack'],"o") 
        plt.xlim(min(S_corr.Sr88)-0.05, max(S_corr.Sr88)+0.05) 
        plt.ylim(min(S_corr.Sr8786_RbKrcorr_brack)-0.005, max(S_corr.Sr8786_RbKrcorr_brack)+0.005) 
        plt.title('87/86Sr versus Sr88') 
 
        plt.subplots_adjust(hspace = 0.33) 
         
        ABL = list('_sumup_') 
        Sple_Name = list(sequence.loc[S[i],'sample']) 
        fig_folder_list = list(fig_file) 
        fig_file_name = ''.join(fig_folder_list+ABL+Sple_Name) 
        pylab.savefig(fig_file_name)  
 
     
     
    Seq_list = Seq_list.drop(Seq_list.index[0]) 
    Seq_list = Seq_list.reset_index(drop = True) 
     
 
    for i in range(0,len(MEAN_corr)): 
        S_list = list(sequence.loc[S[i],'sample']) 
        AV = ['AV - '] 
        SD = ['SD - '] 
        MEAN_corr.loc[i,'A_sample'] = ''.join(AV + S_list) 
        STD_corr.loc[i,'A_sample'] = ''.join(SD + S_list) 
            
    MEAN_corr = MEAN_corr.append(STD_corr, ignore_index = True)  
 
    MEAN_corr = MEAN_corr.sort_index(axis = 1, ascending = True) 
    MEAN_corr = MEAN_corr.drop('1row', axis = 1) 
 
    MEAN_corr.to_excel(writer,'MEAN_corr') 
 
    S_brack.to_excel(writer,'Bracketing table') 
    sequence.to_excel(writer,'SEQUENCE') 
 
    writer.save() 
     
    return(G) 
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c : traitement des éléments traces 
 
# -*- coding: utf-8 -*- 
""" 
Created on Mon May 18 11:42:26 2015 
 
@author: ttacail 
""" 
 
import pandas as pd 
import numpy as np 
import sdfilter as sdfilter 
import matplotlib.pyplot as plt 
import pylab 
import math 
from openpyxl import load_workbook 
 
def LA_Quad(csvfile,seqfile,Vnorm,outfile,fig_folder): 
    # import X.csv file without sample names 
    # store sequence of sample names in a parallel file, called Y.csv 
    # Vnorm : choose the normalizing isotope : e.g. 43Ca 
         
    #    Root = '\Users\léonie\Dropbox\LA_Rey\traces\' 
    #    csvfile = ''.join(list(Root+csvfile)) 
    #    seqfile = ''.join(list(Root+seqfile)) 
    #    outfile = ''.join(list(Root+outfile)) 
    #    fig_folder = ''.join(list(Root+fig_folder)) 
     
    plt.close("all") 
 
    # DATA ---------------------------------------------------------------------------------------- 
 
    data = pd.read_csv(csvfile, sep = ';', dtype = np.float64) 
    sequence = pd.read_csv(seqfile, sep = ';', dtype = object) 
 
    #---------------------------------------------------------------------------------------- 
    #---------------------------------------------------------------------------------------- 
    #---------------------------------------------------------------------------------------- 
    #---------------------------------------------------------------------------------------- 
    # LOCATE THE BLK, SPL AND STANDARDS IN THE SEQUENCE 
    blk = 0 
    std = 0 
    s = 0 
 
    for p in range(0, len(sequence)): 
         
        if len(list(sequence.loc[p,'info'])) == 2: 
            s = s + 1 
            if s == 1: 
                S = [p] 
            else: 
                S = sum([S,[p]],[]) 
             
        if len(list(sequence.loc[p,'info'])) == 3: 
            blk = blk + 1 
            if blk == 1: 
                BLK = [p] 
            else: 
                BLK = sum([BLK,[p]],[]) 
                 
        if len(list(sequence.loc[p,'info'])) == 4: 
            std = std + 1 
            if std == 1: 
                STD = [p] 
            else: 
                STD = sum([STD,[p]],[]) 
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    nb_std = len(STD)  
    nb_s = len(S)  
     
    if S[0] > STD[0]: ##### TESTS THE PRESENCE OF A STD BEFORE THE FIRST SPL 
        STDin = 1 
    else:  
        STDin = 0 
         
    if S[nb_s-1] < STD[nb_std-1]: ##### TESTS THE PRESENCE OF A STD AFTER THE LAST SPL 
        STDout = 1 
    else:  
        STDout = 0 
 
    SEQ_STR = [BLK, STD, S]     
     
    #CASE OF 2 at least STANDARDS - AT THE BEGINNING and AT THE END 
    if STDin == 1 and STDout == 1: 
         
        S_brack = pd.DataFrame({'S_pos' : np.nan, 
                            'STDprev' : np.nan, 
                            'STDnext' : np.nan, 
                            'wt_STDprev' : np.nan, 
                            'wt_STDnext' : np.nan}, index = [0]);    
 
                                      
        # Pour chaque échantillon 
        for i in range(0,nb_s): 
             
            s_brack = pd.DataFrame({'S_pos' : np.nan, 
                                'STDprev' : np.nan, 
                                'STDnext' : np.nan, 
                                'wt_STDprev' : np.nan, 
                                'wt_STDnext' : np.nan}, index = [0]);  
 
            # ON ENREGISTRE LA POSITION DE LECHANTILLON DANS LA SEQUENCE  
            s_brack.loc[0,'S_pos'] = S[i]  
 
            # ON IDENTIFIE LE STANDARD PRECEDENT 
            stdprev = 0 
 
            g = True 
 
            j = 0 
             
            while g == True: 
                if j < nb_std+1: 
                    g = STD[j] < S[i] 
                    j = j+1 
                else: 
                    g = False 
                 
            stdprev = STD[j-2] 
            s_brack.loc[0,'STDprev'] = stdprev #ON ENREGISTRE 
             
            # ON IDENTIFIE LE STANDARD SUIVANT 
             
            stdnext = 0 
             
            g = True 
             
            j = nb_std - 1 
             
            while g == True: 
                g = STD[j] > S[i] 
                j = j-1 
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            stdnext = STD[j+2] 
            s_brack.loc[0,'STDnext'] = stdnext #ON ENREGISTRE 
 
 
            S_brack = S_brack.append(s_brack, ignore_index = True) 
             
        S_brack = S_brack.drop(S_brack.index[0]) 
        S_brack = S_brack.reset_index(drop = True) 
     
        for i in range(0,nb_s): 
            wt_prev = (S_brack.loc[i,'STDnext']-S_brack.loc[i,'S_pos'])/(S_brack.loc[i,'STDnext']-S_brack.loc[i,'STDprev']) 
            wt_next = 1 - wt_prev 
            S_brack.loc[i,'wt_STDnext'] = wt_next #ON ENREGISTRE 
            S_brack.loc[i,'wt_STDprev'] = wt_prev #ON ENREGISTRE 
 
 
 
    #IF NO STANDARD AFTER LAST SAMPLE --> WE CORRECT WITH ONLY FIRST STANDARD 
    if STDin == 1 and STDout == 0: 
         
        S_brack = pd.DataFrame({'S_pos' : np.nan, 
                            'STDprev' : np.nan, 
                            'STDnext' : np.nan, 
                            'wt_STDprev' : np.nan, 
                            'wt_STDnext' : np.nan}, index = [0]);    
 
                                      
        # Pour chaque échantillon 
        for i in range(0,nb_s): 
             
            s_brack = pd.DataFrame({'S_pos' : np.nan, 
                                'STDprev' : np.nan, 
                                'STDnext' : np.nan, 
                                'wt_STDprev' : np.nan, 
                                'wt_STDnext' : np.nan}, index = [0]);  
 
            # ON ENREGISTRE LA POSITION DE LECHANTILLON DANS LA SEQUENCE  
            s_brack.loc[0,'S_pos'] = S[i]  
             
            s_brack.loc[0,'STDprev'] = STD[0] #ON ENREGISTRE 
 
            s_brack.loc[0,'STDnext'] = STD[0] #ON ENREGISTRE 
 
            s_brack.loc[0,'wt_STDnext'] = 0.5 #ON ENREGISTRE 
            s_brack.loc[0,'wt_STDprev'] = 0.5 #ON ENREGISTRE 
             
            S_brack = S_brack.append(s_brack, ignore_index = True) 
 
             
        S_brack = S_brack.drop(S_brack.index[0]) 
        S_brack = S_brack.reset_index(drop = True) 
 
    #---------------------------------------------------------------------------------------- 
    #---------------------------------------------------------------------------------------- 
    #---------------------------------------------------------------------------------------- 
    #---------------------------------------------------------------------------------------- 
 
     
    dataAb = pd.read_csv('Constantes\Isotopes_abundances.csv', dtype = np.float64) 
    dataRefRatio = pd.read_csv('Constantes\STD_REF_RATIOS_SRM1400.csv', dtype = np.float64) 
     
    l = len(data) 
    nseq = len(sequence)      
    col = data.columns 
    data = data.sort_index(axis = 1, ascending = True) 
     
    ncol = len(col) 
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    # IF COLUMNS OF ZEROS 
    #for i in range(0,((ncol-1)/2)): 
    #data = data.drop([data.columns[((ncol-1)/2)+1]], axis = 1) 
 
    data = data.sort_index(axis = 1, ascending = False) 
     
    G = [] 
 
 
    # DEFINE BORDERS --------------------------------------------------------------------------- 
 
    j = 2 
    
    Borders = pd.DataFrame({'Inf' : np.nan, 
                            'Sup' : np.nan}, index = [0]);                             
    for i in range(0,nseq-1): 
        k = j 
        while np.isnan(data.loc[k,'Time']) == False: 
            k= k+1 
                     
        B = pd.DataFrame({'Inf' : np.nan, 
                            'Sup' : np.nan}, index = [0]); 
        B.loc[0,'Inf'] = 1 
        B.loc[0,'Sup'] = k-1 
        Borders = Borders.append(B, ignore_index = True)     
        j = k+2 
 
    B.loc[0,'Sup'] = l-1 
    Borders = Borders.append(B, ignore_index = True) 
     
    for i in range(2,nseq+1): 
        Borders.loc[i,'Inf'] = Borders.loc[i-1,'Sup']+3 
         
    Borders = Borders.drop(Borders.index[0]) 
    Borders = Borders.reset_index(drop = True) 
 
    # ISOLATE EACH TRACK -------------------------------------------------------------------- 
     
    for i in range(0,nseq): 
        f = data.iloc[int(Borders.loc[i,'Inf']):int(Borders.loc[i,'Sup'])] 
        f = f.reset_index(drop=True) 
        G.append(f) 
     
     
    # AVERAGE BLANK CALCULATION -------------------------------------------------------------------- 
     
    BLANK = G[0] 
    BLANK = BLANK.drop(BLANK.index[1:]) 
    BLANK = BLANK.reset_index(drop = True) 
     
    col = data.columns 
    ncol = len(col) 
     
    nbr_isotopes = ncol-1 
 
    for i in range(0,nbr_isotopes+1): 
        BLANK.iloc[0,i] = G[0].iloc[:,i].mean() 
         
 
 
    # CONSTANTS -------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 
 
 
 
 
    # --------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 
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    writer = pd.ExcelWriter(outfile) 
     
    g = [] # STORES PLATEAUs only ==>> Onset and Offsets discarded 
    g_f = [] 
     
    g.append(BLANK) 
    g_f.append(BLANK)     
     
    for i in range(0,nseq-1): 
         
        # CUT PLATEAUS - HP Filter based on 4xCa signal -------------------------------------------------------------------- 
        F = G[i+1] 
        k = -1 
        VCam = F.loc[:,Vnorm].mean() 
        VCai = F.loc[k+1,Vnorm] 
         
        while (VCai < VCam): 
            k = k+1 
            VCai = F.loc[k,Vnorm] 
         
        on = k+3 
         
        j = on 
         
        VCai = F.loc[j+1,Vnorm] 
         
        if F.loc[len(F)-1,Vnorm] > 0.5*VCam: 
            j = len(F)-1 
        else: 
            while (VCai > 0.5*VCam): 
                j = j+1 
                VCai = F.loc[j+1,Vnorm] 
         
        off = j 
 
        F = F.drop(F.index[off:]) 
        F = F.drop(F.index[0:on]) 
        F = F.reset_index(drop = True) 
 
         
        # CUT PLATEAUS PLOTS -------------------------------------------------------------------- CUT PLATEAUS PLOTS 
 
 
         
         
        # BLANK SUBTRACTION -------------------------------------------------------------------- BLANK SUBTRACTION 
 
        lF = len(F) 
 
        #plt.figure(i) 
        #mngr = plt.get_current_fig_manager() 
        #mngr.window.setGeometry(-1200,50,1200,700)         
        #plt.plot(G[i+1].loc[:,'Time'],G[i+1].loc[:,Vnorm], lw = 1) 
        #plt.plot(F.loc[:,'Time'],F.loc[:,Vnorm], lw = 4) 
         
        for h in range(0,lF): 
            F.iloc[h,1:] = F.iloc[h,1:] - BLANK.iloc[0,1:] 
             
        g.append(F)   
 
 
 
         
        for h in range(0,nbr_isotopes):     
 
            H = col[h+1] 
            Hl = list(H) 
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            T = ['T'] 
            H_tot = ''.join(T+Hl) 
            A = ['A'] 
            A_H = ''.join(A+Hl) #abondance de H 
            x = A_H              
 
 
            Ab = dataAb.loc[0,A_H] 
             
            g[i+1].loc[:,H_tot] = g[i+1].loc[:,H]/(Ab)  #CTS/s per element ------------------------------------------------------------------
-- CTS/s per element 
 
        col = g[i+1].columns 
        ncolb = len(col) 
             
        for h in range(0,nbr_isotopes):     
             
            T_Isot = col[ncol+h]           
            T_IsotL = list(T_Isot) 
            R = ['R_'] 
            R_T_Isot = H_tot = ''.join(R+T_IsotL) 
             
            Vnorm_l = list(Vnorm)  
            T = ['T'] 
            T_Vnorm = ''.join(T+Vnorm_l) 
             
            g[i+1].loc[:,R_T_Isot] = g[i+1].loc[:,T_Isot]/g[i+1].loc[:,T_Vnorm] 
             
 
 
        g[i+1].to_excel(writer,sequence.loc[i+1,'sample']) 
         
        plt.figure(i) 
        mngr = plt.get_current_fig_manager() 
        mngr.window.setGeometry(0,50,700,1200)                 
        plt.subplot(411) 
        plt.plot(G[i+1].loc[:,'Time'],G[i+1].loc[:,Vnorm]) 
        plt.plot(F.loc[:,'Time'],F.loc[:,Vnorm], lw = 4) 
        plt.yscale('linear') 
        plt.title(sequence.loc[i+1,'sample']) 
        plt.xlim(0, max(G[i+1].Time)) 
        plt.grid(True) 
  
        plt.subplot(412) 
        plt.plot(g[i+1].loc[:,'Time'],g[i+1].loc[:,'R_T88Sr'], lw = 2) 
        plt.yscale('log') 
        plt.title('Sr/Ca') 
        plt.xlim(0, max(G[i+1].Time)) 
        plt.grid(True)   
         
        plt.subplot(413) 
        plt.plot(g[i+1].loc[:,'Time'],g[i+1].loc[:,'R_T138Ba'], lw = 2) 
        plt.yscale('log') 
        plt.title('Ba/Ca') 
        plt.xlim(0, max(G[i+1].Time)) 
        plt.grid(True)       
 
        plt.subplot(414) 
        plt.plot(g[i+1].loc[:,'Time'],g[i+1].loc[:,'R_T25Mg'], lw = 2) 
        plt.yscale('log') 
        plt.title('Mg/Ca') 
        plt.xlim(0, max(G[i+1].Time)) 
        plt.grid(True)               
 
        ABL = list(sequence.loc[i+1,'sample'])  
        fig_folder_list = list(fig_folder) 
        fig_file = ''.join(fig_folder_list+ABL) 
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        pylab.savefig(fig_file) 
        #f, axarr = plt.subplots(4, sharex=True)     
        #plt.xlim(0, max(G[i+1].Time))                            ### 
        #axarr[0].plot(G[i+1].loc[:,'Time'],G[i+1].loc[:,Vnorm]) 
        #axarr[0].plot(F.loc[:,'Time'],F.loc[:,Vnorm], lw = 4)   
        #axarr[1].plot(g[i+1].loc[:,'Time'],g[i+1].loc[:,'R_T88Sr'], lw = 2) 
        #pylab.ylabel("Sr/Ca")  
        #axarr[2].plot(g[i+1].loc[:,'Time'],g[i+1].loc[:,'R_T138Ba'], lw = 2)   
        #axarr[3].plot(g[i+1].loc[:,'Time'],g[i+1].loc[:,'R_T26Mg'], lw = 2)      
        #plt.ylim(0) 
        #pylab.xlabel("Time") 
         
        # STORE UNFILTERED MEANs + STDs ------------------------------------------------------------  STORE UNFILTERED 
MEANs + STDs   
         
        fm = g[i+1].iloc[:,:].mean() 
        fstd = g[i+1].iloc[:,:].std() 
         
        fm_df = pd.DataFrame(fm, columns=['MEAN']) 
        fm_df = fm_df.T 
 
        fstd_df = pd.DataFrame(fstd, columns=['STD']) 
        fstd_df = fstd_df.T         
         
         
        if i == 0:    
            MEAN = fm_df 
            STD = fstd_df 
         
        else: 
            MEAN = MEAN.append(fm_df, ignore_index = True)  
            STD = STD.append(fstd_df, ignore_index = True)             
 
        # STORE FILTERED MEANs + STDs  ---------------------------------------------------------------  STORE FILTERED 
MEANs + STDs  
 
        g_f_loc = g[i+1] 
        leng = len(g_f_loc.columns) 
         
        for w in range(nbr_isotopes+1,leng): # 2SD FILTER 
            g_f_loc = sdfilter.sdfilter(g_f_loc,w,3)   
             
        g_f.append(g_f_loc) 
         
        fm_f = g_f[i+1].iloc[:,:].mean() 
        fstd_f = g_f[i+1].iloc[:,:].std() 
         
        fm_df_f = pd.DataFrame(fm_f, columns=['MEAN_f']) 
        fm_df_f = fm_df_f.T 
 
        fstd_df_f = pd.DataFrame(fstd_f, columns=['STD_f']) 
        fstd_df_f = fstd_df_f.T         
         
         
        if i == 0:    
            MEAN_f = fm_df_f 
            STD_f = fstd_df_f 
         
        else: 
            MEAN_f = MEAN_f.append(fm_df_f, ignore_index = True)  
            STD_f = STD_f.append(fstd_df_f, ignore_index = True)      
     
     
    MEAN = BLANK.append(MEAN, ignore_index = True) 
    MEAN_f = BLANK.append(MEAN_f, ignore_index = True)     
 
    STD = BLANK.append(STD, ignore_index = True) 
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    STD_f = BLANK.append(STD_f, ignore_index = True)    
     
    MEAN.loc[:,'Time'] = 'AV' 
    MEAN_f.loc[:,'Time'] = 'AV' 
    STD.loc[:,'Time'] = 'SD' 
    STD_f.loc[:,'Time'] = 'SD' 
         
    #MEAN = MEAN.sort_index(axis = 1, ascending = True) 
    #MEAN_f = MEAN_f.sort_index(axis = 1, ascending = True) 
    #STD = STD.sort_index(axis = 1, ascending = True) 
    #STD_f = STD_f.sort_index(axis = 1, ascending = True) 
         
    # WRITTING EXCEL SUM UP FILE --------------------------------------------------------------- WRITTING EXCEL SUM UP 
FILE 
 
     
    MEAN.to_excel(writer,'MEAN') 
    STD.to_excel(writer,'STD')    
    MEAN_f.to_excel(writer,'MEAN_f') 
    STD_f.to_excel(writer,'STD_f')   
   
 
 
     
             
             
             
    #    définir le facteur de correction moyen selon la position de l echantillon entre deux standards SI il y a deux standards ou 
plus 
    #        identifier premier echantillon 
    #        identifier standard precedent si il existe 
    #        identifier standar suivant si il existe 
    #        calculer les ponderations du standard precedent standard suivant 
    #        identifier les éléments avec correction possible 
    #        extraire les rapports élémentaires mesurés à corriger 
    #        corriger avec facteur moyen pondéré par sa position 
    #        eviter bug du à absence de standard avant, apres... 
 
             
 
 
    writer.save() 
     
    cols_dataRef = dataRefRatio.columns 
    ncol_dataRef = len(cols_dataRef) 
     
    for i in range(0,ncol_dataRef): 
        if math.isnan(dataRefRatio.iloc[0,ncol_dataRef-1-i]) == True: 
            dataRefRatio = dataRefRatio.drop(cols_dataRef[ncol_dataRef-1-i], axis = 1, inplace = False) 
     
    cols_dataRef = dataRefRatio.columns 
    ncol_dataRef = len(cols_dataRef)         
     
     
    for i in range(0,ncol_dataRef): 
        if cols_dataRef[ncol_dataRef-1-i] in MEAN.columns: 
            tf = True 
        else: 
            tf = False 
            dataRefRatio = dataRefRatio.drop(cols_dataRef[ncol_dataRef-1-i], axis = 1, inplace = False) 
 
    cols_dataRef = dataRefRatio.columns 
    ncol_dataRef = len(cols_dataRef)   
     
    #MODIFY EXISTING EXCEL FILE 
    book = load_workbook(outfile)   
    writer = pd.ExcelWriter(outfile, engine='openpyxl') 
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    writer.book = book 
    writer.sheets = dict((ws.title, ws) for ws in book.worksheets) 
    Seq_list = pd.DataFrame({'sample' : np.nan}, index = [0]) 
     
    for i in range(0,nb_s): 
                 
        #CALCULATE THE CORRECTION FACTORS 
        STD_prev = MEAN_f.loc[S_brack.loc[i,'STDprev']] 
        STD_next = MEAN_f.loc[S_brack.loc[i,'STDnext']] 
 
        S_corr = pd.read_excel(outfile,sequence.loc[S[i],'sample']) 
 
        for j in range(0,ncol_dataRef): 
             
            R_T_IsotL = list(cols_dataRef[j]) 
            corr = ['Corr_'] 
            Corr_R_T_Isot = ''.join(corr + R_T_IsotL) 
                 
            f = 
dataRefRatio.loc[0,cols_dataRef[j]]/(S_brack.loc[i,'wt_STDprev']*STD_prev.loc[cols_dataRef[j]]+S_brack.loc[i,'wt_STDne
xt']*STD_next.loc[cols_dataRef[j]]) 
            S_corr.loc[:,Corr_R_T_Isot] = f * S_corr.loc[:,cols_dataRef[j]] 
             
        S_corr.to_excel(writer,sequence.loc[S[i],'sample']) 
         
        S_corr_f = S_corr  
         
         
        M_f = S_corr_f.iloc[:,:].mean() 
        STD_f = S_corr_f.iloc[:,:].std() 
         
        M_f_df = pd.DataFrame(M_f) 
        M_f_df = M_f_df.T 
 
        STD_f_df = pd.DataFrame(STD_f) 
        STD_f_df = STD_f_df.T         
         
        seq_list = pd.DataFrame({'sample' : np.nan}, index = [0]) 
 
        if i == 0:    
            MEAN_corr = M_f_df 
            STD_corr = STD_f_df 
        else: 
            MEAN_corr = MEAN_corr.append(M_f_df, ignore_index = True)  
            STD_corr = STD_corr.append(STD_f_df, ignore_index = True)    
 
        seq_list.loc[0,'sample'] = sequence.loc[S[i],'sample'] 
 
        Seq_list = Seq_list.append(seq_list, ignore_index = True) 
 
     
    Seq_list = Seq_list.drop(Seq_list.index[0]) 
    Seq_list = Seq_list.reset_index(drop = True) 
 
    for i in range(0,len(MEAN_corr)): 
        S_list = list(sequence.loc[S[i],'sample']) 
        AV = ['AV - '] 
        SD = ['SD - '] 
        MEAN_corr.loc[i,'Time'] = ''.join(AV + S_list) 
        STD_corr.loc[i,'Time'] = ''.join(SD + S_list) 
    
     
     
    MEAN_corr = MEAN_corr.append(STD_corr, ignore_index = True)  
     
    #    MEAN_f_corr = MEAN_f_corr.sort_index(axis = 1, ascending = True) 
    #    STD_f_corr = STD_f_corr.sort_index(axis = 1, ascending = True) 
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    MEAN_corr.to_excel(writer,'MEAN_corr') 
 
    S_brack.to_excel(writer,'Bracketing table') 
    sequence.to_excel(writer,'SEQUENCE') 
 
    writer.save() 
 
 
    # g ends up filtered as well, why ?     
     
    return(data,sequence,Borders,G,BLANK,g,MEAN,STD,g_f,MEAN_f,STD_f) 
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Annexe A28 : Scripts (R) d’extraction des données corrigées de Sr isotopiques (a) et d’éléments traces 
(b) pour la création de fichiers (.csv) uniques (tous profils regroupés : « fichier_global_Sr_Num » et 
« fichier_global_TE_Num ») contenant les variables d’intérêt uniquement, réalisé par F. Santos 
(comm. pers.). Également disponible en version numérique (Annexe N4_script_extraction). 

Les fichiers sources (.csv) correspondant sont disponibles en ligne (Annexe N8). 

 

a : Script d’extraction des données strontium 

 

library(readxl) 
 
MatRes <- matrix(NA, nrow=2500, ncol=900) 
MatRes <- as.data.frame(MatRes) 
colnames(MatRes)[1:4] <- c("File", "ID Type", "ID Profil", "Variable") 
 
compteur <- 1 # compteur de lignes du fichier 
 
# Chargement des fichiers : 
liste <- read.table("liste_fichiers.txt", header=FALSE) # attention le fichier doit passer à la ligne entre chaque nom de 
sequence et à la fin aussi 
liste <- as.character(liste[,1]) 
 
for (k in 1:length(liste)) { 
    currSequence <- read_xlsx(liste[k], sheet="SEQUENCE") # la liste des séquences du fichier 
    for (j in 1:nrow(currSequence)) { # pour chaque séquence du fichier actuel... 
        currOnglet <- read_xlsx(liste[k], sheet=as.character(currSequence[j,2])) # ... on charge l'onglet correspondant 
        MatRes[compteur:(compteur+1), "File"] <- liste[k] 
        MatRes[compteur:(compteur+1), "ID Type"] <- currSequence[j,3] 
        MatRes[compteur:(compteur+1), "ID Profil"] <- currSequence[j,2] 
        if (substr(currSequence[j,3],1,3)!="STD") { 
            MatRes[compteur,4] <- "Sr8786_RbKrcorr_brack" 
            MatRes[compteur,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$Sr8786_RbKrcorr_brack 
            MatRes[compteur+1,4] <- "Sr88" 
            MatRes[compteur+1,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$Sr88 
        } else { 
            MatRes[compteur,4] <- "Sr8786_RbKrcorr" 
            MatRes[compteur,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$Sr8786_RbKrcorr 
            MatRes[compteur+1,4] <- "Sr88" 
            MatRes[compteur+1,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$Sr88 
        } 
        compteur <- compteur+2 
    } 
} 
 
MatRes[1:25,1:10] 
write.csv2(MatRes, "fichier_global.csv", na="") 
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b : Script d’extraction des données des éléments traces 

# 7 variables : Corr_R_T88Sr, Corr_R_T 138Ba, Corr_R_T 26Mg, R_T 55Mn, Corr_R_T 238U + 88Sr + 43Ca 
 
library(readxl) 
# s’il ne se passe rien, installer le package :  
install.packages(« readxl ») 
library(readxl) 
 
MatRes <- matrix(NA, nrow=2500, ncol=900) 
MatRes <- as.data.frame(MatRes) 
colnames(MatRes)[1:4] <- c("File", "ID Type", "ID Profil", "Variable") 
 
compteur <- 1 # compteur de lignes du fichier 
 
# Chargement des fichiers : 
liste <- read.table("liste_fichiers3.txt", header=FALSE) # attention le fichier doit passer à la ligne entre chaque nom de 
sequence et à la fin aussi 
liste <- as.character(liste[,1]) 
 
for (k in 1:length(liste)) { 
 currSequence <- read_xlsx(liste[k], sheet="SEQUENCE") # la liste des séquences du fichier 
 for (j in 2:nrow(currSequence)) { # pour chaque séquence du fichier actuel... 
  currOnglet <- read_xlsx(liste[k], sheet=as.character(currSequence[j,2])) # ... on charge l'onglet correspondant 
  MatRes[compteur:(compteur+6), "File"] <- liste[k] 
  MatRes[compteur:(compteur+6), "ID Type"] <- currSequence[j,3] 
  MatRes[compteur:(compteur+6), "ID Profil"] <- currSequence[j,2] 
  if (substr(currSequence[j,3],1,3)!="STD") { 
   MatRes[compteur,4] <- "Corr_R_T88Sr" 
   MatRes[compteur,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$Corr_R_T88Sr 
   MatRes[compteur+1,4] <- "Corr_R_T138Ba" 
   MatRes[compteur+1,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$Corr_R_T138Ba 
   MatRes[compteur+2,4] <- "Corr_R_T26Mg" 
   MatRes[compteur+2,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$Corr_R_T26Mg 
   MatRes[compteur+3,4] <- "R_T55Mn" # CHANGED 06-09-2017 
   MatRes[compteur+3,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$R_T55Mn # CHANGED 06-09-2017 
   MatRes[compteur+4,4] <- "Corr_R_T238U" 
   MatRes[compteur+4,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$Corr_R_T238U 
   MatRes[compteur+5,4] <- "88Sr" # ADDED 03-08-2017 
   MatRes[compteur+5,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$"88Sr" # ADDED 03-08-2017 
   MatRes[compteur+6,4] <- "43Ca" # ADDED 04-08-2017 
   MatRes[compteur+6,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$"43Ca" # ADDED 04-08-2017 
  } else { 
   MatRes[compteur,4] <- "R_T88Sr" 
   MatRes[compteur,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$R_T88Sr 
   MatRes[compteur+1,4] <- "R_T138Ba" 
   MatRes[compteur+1,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$R_T138Ba 
   MatRes[compteur+2,4] <- "R_T26Mg" 
   MatRes[compteur+2,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$R_T26Mg 
   MatRes[compteur+3,4] <- "R_T55Mn" 
   MatRes[compteur+3,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$R_T55Mn 
   MatRes[compteur+4,4] <- "R_T238U" 
   MatRes[compteur+4,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$R_T238U 
   MatRes[compteur+5,4] <- "88Sr" # ADDED 03-08-2017 
   MatRes[compteur+5,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$"88Sr" # ADDED 03-08-2017 
   MatRes[compteur+6,4] <- "43Ca" # ADDED 04-08-2017 
   MatRes[compteur+6,5:(nrow(currOnglet)+4)] <- currOnglet$"43Ca" # ADDED 04-08-2017 
  } 
  compteur <- compteur+7 
 } 
} 
 
MatRes[1:25,1:10] 
write.csv2(MatRes, "fichier_global_new3.csv", na="") 
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Annexe A29 : Script (R) permettant de générer un seul fichier (.csv) comprenant l’ensemble des 
valeurs moyennes propres (après nettoyage de la diagénèse) par individu, réalisé par F. Santos (comm. 
pers.). Également disponible en version numérique (Annexe N4_script_gener_moyIndiv). 

Les fichiers sources (.csv) correspondant sont disponibles en ligne (Annexes N8). 

 

library(RcmdrMisc) 
options(digits=10) 
 
######################### 
# 0. Import des données : 
datMoy <- read.csv2("TOT moy_indiv.csv", na.strings="", row.names=3, dec=".") 
summary(datMoy) 
 
datProfSrBone <- read.csv2("Nett_profilesSr_bone.csv", na.strings="", dec=".") 
datProfSrEnamel <- read.csv2("Nett_profilesSr_enamel.csv", na.strings="", dec=".") 
datProfTEBone <- read.csv2("Nett_profilesTE_bone.csv", na.strings="", dec=".") 
datProfTEEnamel <- read.csv2("Nett_profilesTE_enamel.csv", na.strings="", dec=".") 
 
############## 
# 1. Sr Bone : 
datProfSrBone$MEAN <- apply(datProfSrBone[ , 8:ncol(datProfSrBone)], MARGIN=1, FUN=mean, na.rm=TRUE) 
datProfSrBone$SD <- apply(datProfSrBone[ , 8:ncol(datProfSrBone)], MARGIN=1, FUN=sd, na.rm=TRUE) 
individus <- levels(datProfSrBone$ID_indiv) 
for (k in individus) { 
 # 1.1. 87.86Sr : 
 valeursTemp <- na.omit(as.numeric(as.matrix(datProfSrBone[datProfSrBone$ID_indiv==k & 
datProfSrBone$Variable=="87.86Sr", 8:ncol(datProfSrBone)]))) # réunion des profils de chaque individu 
 #indivAberrants <- Boxplot(valeursTemp, range=2) # liste des outliers 
 #if (! is.null(indivAberrants)) { # s'il y a des individus aberrants 
 # valeursTemp <- valeursTemp[-indivAberrants] 
 #} 
 datMoy[k, "mean_87.86Sr_bone"] <- mean(valeursTemp) 
 datMoy[k, "SD_87.86Sr_bone"] <- sd(valeursTemp) 
  
 # 1.2. 88Sr : 
 valeursTemp <- na.omit(as.numeric(as.matrix(datProfSrBone[datProfSrBone$ID_indiv==k & 
datProfSrBone$Variable=="88Sr", 8:ncol(datProfSrBone)]))) # réunion des profils de chaque individu 
 #indivAberrants <- Boxplot(valeursTemp, range=2) # liste des outliers 
 #if (! is.null(indivAberrants)) { # s'il y a des individus aberrants 
 # valeursTemp <- valeursTemp[-indivAberrants] 
 #} 
 datMoy[k, "mean_88Sr_bone"] <- mean(valeursTemp) 
 datMoy[k, "SD_88Sr_bone"] <- sd(valeursTemp) 
} 
 
################ 
# 2. Sr Enamel : 
datProfSrEnamel$MEAN <- apply(datProfSrEnamel[ , 9:ncol(datProfSrEnamel)], MARGIN=1, FUN=mean, na.rm=TRUE) 
datProfSrEnamel$SD <- apply(datProfSrEnamel[ , 9:ncol(datProfSrEnamel)], MARGIN=1, FUN=sd, na.rm=TRUE) 
individus <- levels(datProfSrEnamel$ID_indiv) 
for (k in individus) { 
 # 2.1. 87.86Sr : 
 valeursTemp <- na.omit(as.numeric(as.matrix(datProfSrEnamel[datProfSrEnamel$ID_indiv==k & 
datProfSrEnamel$Variable=="87.86Sr", 9:ncol(datProfSrEnamel)]))) # réunion des profils de chaque individu 
 #indivAberrants <- Boxplot(valeursTemp, range=2) # liste des outliers 
 #if (! is.null(indivAberrants)) { # s'il y a des individus aberrants 
 # valeursTemp <- valeursTemp[-indivAberrants] 
 #} 
 datMoy[k, "mean_87.86Sr_enamel"] <- mean(valeursTemp) 
 datMoy[k, "SD_87.86Sr_enamel"] <- sd(valeursTemp) 
  
 # 2.2. 88Sr : 
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 valeursTemp <- na.omit(as.numeric(as.matrix(datProfSrEnamel[datProfSrEnamel$ID_indiv==k & 
datProfSrEnamel$Variable=="88Sr", 9:ncol(datProfSrEnamel)]))) # réunion des profils de chaque individu 
 #indivAberrants <- Boxplot(valeursTemp, range=2) # liste des outliers 
 #if (! is.null(indivAberrants)) { # s'il y a des individus aberrants 
 # valeursTemp <- valeursTemp[-indivAberrants] 
 #} 
 datMoy[k, "mean_88Sr_enamel"] <- mean(valeursTemp) 
 datMoy[k, "SD_88Sr_enamel"] <- sd(valeursTemp) 
} 
 
############## 
# 3. TE Bone : 
datProfTEBone$MEAN <- apply(datProfTEBone[ , 10:ncol(datProfTEBone)], MARGIN=1, FUN=mean, na.rm=TRUE) 
datProfTEBone$SD <- apply(datProfTEBone[ , 10:ncol(datProfTEBone)], MARGIN=1, FUN=sd, na.rm=TRUE) 
individus <- levels(datProfTEBone$ID_indiv) 
for (k in individus) { # pour chaque individu... 
 for (v in levels(datProfTEBone$Variable)) { # ... et chaque variable, 
  valeursTemp <- na.omit(as.numeric(as.matrix(datProfTEBone[datProfTEBone$ID_indiv==k & 
datProfTEBone$Variable==v, 10:ncol(datProfTEBone)]))) # réunion des profils de chaque individu 
  #indivAberrants <- Boxplot(valeursTemp, range=2) # liste des outliers 
  #if (! is.null(indivAberrants)) { # s'il y a des individus aberrants 
  # valeursTemp <- valeursTemp[-indivAberrants] 
  #} 
  datMoy[k, paste("mean", v, "bone", sep="_")] <- mean(valeursTemp) 
  datMoy[k, paste("SD", v, "bone", sep="_")] <- sd(valeursTemp) 
 } 
} 
 
################ 
# 4. TE Enamel : 
datProfTEEnamel$MEAN <- apply(datProfTEEnamel[ , 10:ncol(datProfTEEnamel)], MARGIN=1, FUN=mean, 
na.rm=TRUE) 
datProfTEEnamel$SD <- apply(datProfTEEnamel[ , 10:ncol(datProfTEEnamel)], MARGIN=1, FUN=sd, na.rm=TRUE) 
individus <- levels(datProfTEEnamel$ID_indiv) 
for (k in individus) { # pour chaque individu... 
 for (v in levels(datProfTEEnamel$Variable)) { # ... et chaque variable, 
  valeursTemp <- na.omit(as.numeric(as.matrix(datProfTEEnamel[datProfTEEnamel$ID_indiv==k & 
datProfTEEnamel$Variable==v, 10:ncol(datProfTEEnamel)]))) # réunion des profils de chaque individu 
  #indivAberrants <- Boxplot(valeursTemp, range=2) # liste des outliers 
  #if (! is.null(indivAberrants) & v!="U.Ca") { # s'il y a des individus aberrants 
  # valeursTemp <- valeursTemp[-indivAberrants] 
  #} 
  datMoy[k, paste("mean", v, "enamel", sep="_")] <- mean(valeursTemp) 
  datMoy[k, paste("SD", v, "enamel", sep="_")] <- sd(valeursTemp) 
 } 
} 
 
write.csv2(datMoy, "TOT moy_indiv_v3.csv", na="") 
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Annexe A30 : Scripts (R) permettant de tracer les courbes des profils pour chaque variable et chaque 
individu, réalisé par F. Santos (comm. pers.). Également disponible en version numérique (Annexe 
N4_script_gph_profils). 

Les fichiers sources (.csv) correspondant sont disponibles en ligne (Annexe N8). 

######################################### 
### Importation et contrôle des données # 
######################################### 
options(width = 60) 
## Correspondance/longueur des profils : 
corresp <- read.csv("data_corresp_profils_indiv_sep.csv", 
                    header = TRUE, 
                    sep = ";", dec = ",", row.names = 1, 
                    na.strings = "", fileEncoding = "latin1") 
## Profils complets : 
datTE <- read.csv("TOT_profilesTE_enamel.csv", header = TRUE, 
                  row.names = 1, sep = ";", dec = ".", 
                  na.strings = "") 
datSr <- read.csv("TOT_profilesSr_enamel.csv", header = TRUE, 
                  row.names = 1, sep = ";", dec = ".", 
                  na.strings = "") 
summary(datTE) 
summary(datSr) 
## Profils nettoyés : 
nettTE <- read.csv("Nett_zero_profilesTE_enamel.csv", header = TRUE, 
                   row.names = 1, sep = ";", dec = ".", 
                   na.strings = "") 
nettSr <- read.csv("Nett_zero_profilesSr_enamel.csv", header = TRUE, 
                   row.names = 1, sep = ";", dec = ".", 
                   na.strings = "") 
summary(nettTE) 
summary(nettSr) 
 
## Ne retenir qu'un sous-ensemble de profils : 
## (les graphiques seront placés dans le dossier correspondant) 
ensemble <- "ok" # soit "ok", soit "problem", soit "unique", soit "sequence" au choix 
corresp <- subset(corresp, Diagnostic == ensemble) 
datTE <- subset(datTE, ID_Profil %in% rownames(corresp)) 
datSr <- subset(datSr, ID_Profil %in% rownames(corresp)) 
nettTE <- subset(nettTE, ID_Profil %in% rownames(corresp)) 
nettSr <- subset(nettSr, ID_Profil %in% rownames(corresp)) 
 
##################### 
### Fonction annexe # 
##################### 
graph <- function(dat, vars, lim1, lim2, at1 = NULL, at2 = NULL, 
                  col1, col2, titre, colDebut = 9, Sr = FALSE, 
                  corresp) { 
### dat : dataframe correspondant à  1 échantillon 
### vars : le nom des variables à  sélectionner (il en faut 2) 
### lim1, lim2 : ylim pour les deux variables à  tracer 
###              (chacune aura son axe, comme plotrix::twoord.plot) 
### at1, at2 : ticks axe Y. Devraient pouvoir rester NULL, 
###            sauf perso avancée 
### col1, col2 : les couleurs respectives des 2 courbes 
### colDebut : la colonne oà¹ débutent les "vraies valeurs" 
### Sr : booléen, indique si on a du Strontium, qui nécessite un ttt 
###      particulier au niveau de l'axe des x (mise à  l'échelle) 
### corresp : le tableau de correspondance avec longueurs et espacemt 
 
    ## Le *nom* de l'échantillon considéré : 
    curr <- as.character(dat[dat$Variable == vars[1], "ID_Profil"]) 
    if (nrow(dat) == 0) { 
        plot(x = 0, y = 0, pch = " ", axes = FALSE, 
             main = titre, xlim = c(-2, 2), ylim = c(-2, 2), 
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             xlab = "", ylab = "") 
        text(x = 0, y = 0, 
             labels = paste("No data for ", 
                            paste0(vars, collapse = " & "), 
                            sep = "")) 
        return() 
    } 
     
    ## ############################# 
    ## Graphique pour la variable1 : 
    var1 <- na.omit(as.numeric(dat[dat$Variable == vars[1], ])) 
    var1 <- var1[-c(1:(colDebut-1))] 
    if (Sr == FALSE) { 
        espacement <- 100 / corresp[curr, "Esp_approx_TE"] 
        longueur <- espacement * (corresp[curr, "Nb_valeurs_TE"] - 1) 
    } else { 
        espacement <- 100 / corresp[curr, "Esp_approx_Sr"] 
        longueur <- espacement * (corresp[curr, "Nb_valeurs_Sr"] - 1) 
    } 
    abscisses <- seq(from = 0, to = longueur, by = espacement) 
    at_x <- seq(from = 0, to = 10000, by = 500) 
    labels_x <- seq(from = 0, to = 10000, by = 500) 
    par(mai = rep(0.7, 4)) 
    plot(x = abscisses, y = var1, type = "b", col = col1, 
         xlab = "", ylab = "", main = titre, ylim = lim1, 
         col.lab = col1, axes = FALSE, xlim = c(0, 10000), 
         pch = 20) 
    axis(side = 1, at = at_x, labels = labels_x) 
    axis(side = 2, col.axis = col1, col.ticks = col1, 
         col = col1, at = at1) 
    lisseur <- lowess(x = abscisses, y = var1, f = 0.025)  
    lines(lisseur, col = "black", lwd = 0.9, type = "l")  
    legend("topright", pch = 16, lty = 1, col = c(col1, col2), 
           text.col = c(col1, col2), legend = vars, cex = 0.8) 
    if (Sr == FALSE) { 
        abline(v = c(corresp[curr, "cut.TE.1"] * espacement, 
                     corresp[curr, "cut.TE.2"] * espacement), 
               lty = 2) 
    } else { 
         abline(v = c(corresp[curr, "cut.Sr.1"] * espacement, 
                      corresp[curr, "cut.Sr.2"] * espacement), 
                lty = 2) 
    } 
  
    ## ############################# 
    ## Graphique pour la variable2 : 
    var2 <- na.omit(as.numeric(dat[dat$Variable == vars[2], ])) 
    var2 <- var2[-c(1:(colDebut-1))] 
    if (Sr == FALSE) { 
        espacement <- 100 / corresp[curr, "Esp_approx_TE"] 
        longueur <- espacement * (corresp[curr, "Nb_valeurs_TE"] - 1) 
    } else { 
        espacement <- 100 / corresp[curr, "Esp_approx_Sr"] 
        longueur <- espacement * (corresp[curr, "Nb_valeurs_Sr"] - 1) 
    } 
    abscisses <- seq(from = 0, to = longueur, by = espacement) 
    at_x <- seq(from = 0, to = 10000, by = 500) 
    labels_x <- seq(from = 0, to = 10000, by = 500) 
    par(new = TRUE) ## ajout sur le màªme graphique 
    plot(x = abscisses, y = var2, type = "b", col = col2, 
         xlab = "", ylab = "", ylim = lim2, col.lab = col2, 
         axes = FALSE, xlim = c(0, 10000), pch = 20) 
    axis(side = 4, col.axis = col2, col.ticks = col2, 
         col = col2, at = at2) 
    lisseur <- lowess(x = abscisses, y = var2, f = 0.025)  
    lines(lisseur, col = "black", lwd = 0.9, type = "l")  
} 
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######################### 
### Choix de l'individu # 
######################### 
for (ech in rownames(corresp)) { 
    ## ech = *Nom* de l'échantillon à  étudier. 
    ## Extraction des lignes correspondant à  l'échantillon actuel : 
    tempTE <- subset(datTE, ID_Profil == ech) 
    tempSr <- subset(datSr, ID_Profil == ech) 
    tempNettTE <- subset(nettTE, ID_Profil == ech) 
    tempNettSr <- subset(nettSr, ID_Profil == ech) 
    ## Initialiser le graphique : 
    png(paste("./Gph_profils/", ensemble, "/profil_", 
              ech, ".png", sep = ""), 
        width = 1000, height = 1000) 
    par(mfrow = c(4, 2), cex = 1.05, cex.axis = 0.9) 
 
    ## GRAPH1 : 
    graph(dat = tempTE, vars = c("Sr.Ca", "Ba.Ca"), 
          lim1 = c(0, 6e-4), lim2 = c(-1e-5, 4.5e-4), 
          col1 = "firebrick", col2 = "red", titre = ech, 
          corresp = corresp, colDebut = 9) 
    graph(dat = tempNettTE, vars = c("Sr.Ca", "Ba.Ca"), 
          lim1 = c(0, 6e-4), lim2 = c(-1e-5, 4.5e-4), 
          col1 = "firebrick", col2 = "red", 
          titre = paste(ech, " (cleaned)"), colDebut = 9, 
          corresp = corresp) 
 
    ## GRAPH2 : 
    graph(dat = tempTE, vars = c("Mg.Ca", "Mn.Ca"), 
          lim1 = c(0, 2e-2), lim2 = c(-6e-5, 1.2e-4), 
          col1 = "orange", col2 = "green", titre = "", 
          colDebut = 9, corresp = corresp) 
    graph(dat = tempNettTE, vars = c("Mg.Ca", "Mn.Ca"), 
          lim1 = c(0, 2e-2), lim2 = c(-6e-5, 1.2e-4), 
          col1 = "orange", col2 = "green", titre = "", 
          colDebut = 9, corresp = corresp) 
 
    ## GRAPH3 : 
    graph(dat = tempTE, vars = c("U.Ca", "43Ca"), 
          lim1 = c(-5e-7, 2.5e-6), lim2 = c(0, 4e5), 
          col1 = "deepskyblue", col2 = "burlywood", titre = "", 
          colDebut = 9,  corresp = corresp) 
    graph(dat = tempNettTE, vars = c("U.Ca", "43Ca"), 
          lim1 = c(-5e-7, 2.5e-6), lim2 = c(0, 4e5), 
          col1 = "deepskyblue", col2 = "burlywood", 
          titre = "", colDebut = 9, corresp = corresp) 
 
    ## GRAPH4 : 
    if (sum(!is.na(tempSr[1, -c(1:8)])) > 1) { 
 graph(dat = tempSr, vars = c("87.86Sr", "88Sr"), 
              lim1 = c(0.704, 0.724), lim2 = c(0,1), 
              col1 = "blue", col2 = "purple", titre = "", 
              at1 = c(0.704, 0.708, 0.712, 0.716, 0.720, 0.724), 
              at2 = c(0, 0.2, 0.4, 0.6, 0.8, 1), 
              Sr = TRUE, colDebut = 9, corresp = corresp) 
    } 
    if (sum(!is.na(tempNettSr[1, -c(1:7)])) > 1) { 
 graph(dat = tempNettSr, vars = c("87.86Sr", "88Sr"), 
              lim1 = c(0.704, 0.724), lim2 = c(0, 1), 
              col1 = "blue", col2 = "purple", 
              titre = "", colDebut = 9, 
              at1 = c(0.704, 0.708, 0.712, 0.716, 0.720, 0.724), 
              at2 = c(0, 0.2, 0.4, 0.6, 0.8, 1), 
              Sr = TRUE, corresp = corresp) 
    } 
    dev.off() 
} 
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Annexe A31 : Script (R) permettant de mesurer les corrélations entre les différentes variables pour 
chaque profil, réalisé par F. Santos (comm. pers.). Également disponible en version numérique 
(Annexe N4_script_correl). 

Les fichiers sources (.csv) correspondant sont disponibles en ligne (Annexe N8). 

 

library(corrplot) 
 
# 1. Importer les données : 
dat <- read.csv("TOT_profilesTE_enamel.csv", sep=";") # /!\ CHANGER ICI LE NOM DU FICHIER A 
IMPORTER (TOT_ ou Nett_, etc) 
summary(dat) 
 
# 2. Calculer et représenter  les corrélations : 
for (i in levels(dat$ID_Profil)) { # pour chaque profil 
 indiv <- subset(dat, ID_Profil==i) 
 Sr.Ca <- as.numeric(indiv[indiv$Variable=="Sr.Ca", 10:ncol(indiv)]) 
 Ba.Ca <- as.numeric(indiv[indiv$Variable=="Ba.Ca", 10:ncol(indiv)]) 
 Mg.Ca <- as.numeric(indiv[indiv$Variable=="Mg.Ca", 10:ncol(indiv)]) 
 Mn.Ca <- as.numeric(indiv[indiv$Variable=="Mn.Ca", 10:ncol(indiv)]) 
 U.Ca <- as.numeric(indiv[indiv$Variable=="U.Ca", 10:ncol(indiv)]) 
  
 jpeg(paste("../Correl_new/Correl.enam.TOT/", i, ".jpeg", sep="") , width=1200, height=1200, 
quality=100) 
  par(mfrow=c(3,3), cex=1.05) 
  plot(Sr.Ca ~ Mn.Ca, pch=16, cex.lab=1.7) 
  plot(Sr.Ca ~ U.Ca, pch=16, cex.lab=1.7) 
  plot(Sr.Ca ~ Mg.Ca, pch=16, cex.lab=1.7) 
  plot(Ba.Ca ~ Mn.Ca, pch=16, cex.lab=1.7) 
  plot(Ba.Ca ~ U.Ca, pch=16, cex.lab=1.7) 
  plot(Ba.Ca ~ Mg.Ca, pch=16, cex.lab=1.7) 
 
  mat <- cor(data.frame(Sr.Ca, Ba.Ca, Mg.Ca, Mn.Ca, U.Ca), use="pairwise.complete.obs", 
method="spearman") 
  corrplot(mat, "number") 
 dev.off() 
} 
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Annexe A32 : Valeurs moyennes (mean), écart-types (SD) et coefficient de variation (coef var.) du Sr 
isotopique (87Sr/86Sr) et 88Sr pour chaque profil de standard SRM1400 utilisé pour la calibration des 
échantillons dans chaque séquence (SEQ processed). 

Les valeurs moyennes de 87Sr/86Sr sont corrigées par la formule SRM1 corr = SRM1 * SRM certif / 
SRM2. La valeur certifiée (TIMS) est donnée en fin de tableau. 

 



Annexes A. Documents complémentaires au manuscrit 

832 
 

 

 



Annexe A33 

833 
 

Annexe A33 : Valeurs moyennes (mean), écart-types (SD) et coefficient de variation (coef var.) des 
rapports élémentaires biogéniques (Sr/Ca, Ba/Ca et Mg/Ca) et diagénétiques (Mn/Ca et U/Ca) et des 
concentrations en 43Ca et 88Sr pour chaque profil de standard SRM1400 utilisé pour la calibration des 
échantillons dans chaque séquence (SEQ processed). 

Les valeurs moyennes de Sr/Ca, Ba/Ca et Mg/Ca sont corrigées par la formule SRM1 corr = SRM1 * 
SRM certif / SRM2. La valeur certifiée (known value) est donnée en fin de tableau. 
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Annexe A34 : Tableau récapitulatif de l’ensemble des résultats retenus dans ce travail pour chaque 
individu et chaque indicateur/analyse et principales caractéristiques bioarchéologiques. 

La mention « mauvais » indique les résultats rejetés ; les valeurs de 87Sr/86Sr initialement retenues sont 
fournies pour la discussion mais doivent être finalement rejetées dans leur ensemble. M : sexe 
masculin, F : féminin, I : indéterminé pour les adultes (>15 ans), "-" : immatures (<15 ans), "?" : âge 
indéterminé ou à cheval entre l'enfance et l'âge adulte. 
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Annexe A35 : Moyennes, écart-types (SD) et coefficients de variation (coef var.) des valeurs de Sr/Ca 
et Ba/Ca dans l’émail pour chaque profil d’échantillon, total (TOT profile) et nettoyé de la diagénèse 
(clean profile). 

Les valeurs en rouge correspondent aux coefficients de variation intra-profils supérieurs aux 
coefficients de variation moyens des standards SRM 1400. 
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Annexe A36 : Moyennes, écart-types (SD) et coefficients de variation (coef var.) des valeurs de Sr/Ca 
et Ba/Ca dans l’os pour chaque profil d’échantillon, total (TOT profile) et « nettoyé » (en théorie) de la 
diagénèse (clean profile). 

Les valeurs en rouge correspondent aux coefficients de variation intra-profils supérieurs aux 
coefficients de variation moyens des standards SRM 1400. Il a été démontré par la suite que ces 
données sont probablement encore empreintes de diagénèse et ne doivent pas être considérées 
directement pour l’interprétation des résultats en termes biogéniques. 
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Annexe A37 : Moyennes, écart-types (SD) et coefficients de variation (coef var.) des valeurs de 
87Sr/86Sr dans l’émail pour chaque profil d’échantillon, total (TOT profile) et nettoyé de la diagénèse 
(clean profile). 

Les valeurs en rouge correspondent aux coefficients de variation intra-profils supérieurs aux 
coefficients de variation moyens des standards SRM 1400. Il a été démontré par la suite que ces 
données reflètent un biais instrumental et ne doivent pas être considérées directement pour 
l’interprétation des résultats en termes biogéniques. 
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Annexe A38 : Moyennes, écart-types (SD) et coefficients de variation (coef var.) des valeurs de 
87Sr/86Sr  dans l’os pour chaque profil d’échantillon, total (TOT profile) et « nettoyé » (en théorie) de 
la diagénèse (clean profile). 

Les valeurs en rouge correspondent aux coefficients de variation intra-profils supérieurs aux 
coefficients de variation moyens des standards SRM 1400. Il a été démontré par la suite que ces 
données sont probablement encore empreintes de diagénèse et ne doivent pas être considérées 
directement pour l’interprétation des résultats en termes biogéniques. 
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Annexe A39 : Moyennes, écart-types (SD) et coefficients de variation (coef var.) des valeurs de Sr/Ca, 
Ba/Ca et 87Sr/86Sr dans l’émail et dans l’os pour chaque individu, tous profils (nettoyés) considérés 
ensembles. 

Les valeurs en rouge correspondent aux coefficients de variation intra-individuels supérieurs aux 
coefficients de variation moyens des standards SRM 1400. Il a été démontré par la suite que les 
données dans l’os et les données 87Sr/86Sr ne doivent pas être considérées directement pour 
l’interprétation des résultats en termes biogéniques. 
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Annexe A40 : Courbes de ratios élémentaires et isotopiques mesurés par ablation laser dans l’émail, 
pour chaque individu. Également disponibles en version numérique, par espèce (Annexe N9). 

Tous les profils d’un même individu sont mis bout à bout et séparés par un trait vertical pointillé. 
Attention, les profils ne sont pas nécessairement jointifs (cf. Annexe 23 et 24) et la ligne pointillée 
peut marquer une lacune de plusieurs milliers de données correspondant à une période de vie variable 
pouvant aller jusqu’à plusieurs mois. Données Sr/Ca en rouge foncé, Ba/Ca en rouge clair, Mg/Ca en 
orange, Mn/Ca en vert, U/Ca en bleu ciel 43Ca en beige, 87Sr/86Sr en bleu foncé et 88Sr en violet. Tous 
les graphiques sont à la même échelle en ordonnées. Les abscisses sont en µm. Les profils ont été 
tracés depuis l’extrémité occlusale jusqu’au collet pour les humains et les cochons, ils sont inversés 
(du collet à l’extrémité occlusale) pour les herbivores (cf. Annexe 23 et 24). Pour chaque profil 
considéré, l’ensemble des valeurs mesurées est donné à gauche (profils totaux) et seules les valeurs 
théoriquement exemptes de diagénèse (profils nettoyés « cleaned ») sont données à droite. Il a été 
démontré par la suite que les données 87Sr/86Sr ne doivent pas être considérées directement pour 
l’interprétation des résultats en termes biogéniques. 

Les courbes de résultats dans l’os, ainsi que dans l’émail par profil, sont disponibles en ligne (Annexe 
N9). 
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Annexe A41 : Dispersion des valeurs isotopiques osseuses (δ13C et δ15N) et noms des échantillons 
animaux de l’ensemble de notre corpus. 
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Annexe A42 : Dispersion des valeurs isotopiques osseuses (δ13C et δ15N) et noms des échantillons 
humains de Gurgy "Les Noisats" (GLN ; a), Monéteau «Macherin» (Mon ; b), Chichery « Sur les 
Pâtureaux » (CHI-Pat ; c), Beaumont « Le Crot aux Moines » (BMT ; d) et Bonnard « Le Poirier », 
Chichery « l’Etang-David » et Gurgy « Le Nouzeau » (Bon, CHI-ED et NZ respectivement ; e) par 
classe biologique (âge et sexe) et par groupe le cas échéant. 

Les échelles sont identiques entre a et b, d’une part, et entre c, d et e, d’autre part. 
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Annexe A43 : Dispersion des valeurs isotopiques osseuses (δ34S et δ15N) et noms des échantillons 
animaux (a) et humains (b à c) de l’ensemble de notre corpus par site et par groupe le cas échéant. 
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Annexe A44 : Dispersion des valeurs isotopiques de la dentine (δ13C, δ15N et δ34S) et noms des 
échantillons humains de Gurgy "Les Noisats" (GLN), Monéteau «Macherin» (Mon) et Chichery « Sur 
les Pâtureaux » (CHI-Pat) par sexe et relativement aux valeurs moyennes de l’os. 
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Annexe A45 : Dispersion des valeurs isotopiques des acides aminés spécifiques du collagène osseux 
(δ15NGlu et δ15NPhe) et noms des échantillons animaux et humains de l’ensemble de notre corpus 
relativement aux valeurs des sites mésolithiques de Noyen-sur-Seine et Pont d’Ambon pour les 
ressources aquatiques (Naito et al. 2013) et aux estimations de plantes du site néolithique allemand de 
Vaihingen (Styring et al. 2015). 

 

Naito YI, Chikaraishi Y, Ohkouchi N, Drucker D, et Bocherens H. 2013. Nitrogen isotopic 
composition of collagen amino acids as an indicator of aquatic resource consumption: insights 
from Mesolithic and Epipalaeolithic archaeological sites in France. World Archaeology 
45(3):338-359. 

Styring AK, Fraser RA, Arbogast R-M, Halstead P, Isaakidou V, Pearson JA, Schäfer M, 
Triantaphyllou S, Valamoti SM, Wallace M et al. . 2015. Refining human palaeodietary 
reconstruction using amino acid δ15N values of plants, animals and humans. Journal of 
Archaeological Science 53:504-515. 
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Annexe A46 : Dispersion des ratios élémentaires (Sr/Ca et Ba/Ca) dans l’os (en haut) et dans l’émail 
(en bas) des animaux et des humains de l’ensemble de notre corpus et nom des échantillons pour 
chaque site et par groupe le cas échéant. 

Les informations d’âge et de sexe ne sont pas renseignées ici puisque qu’aucune corrélation avec ces 
paramètres n’a été relevée. 
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Annexe A47 : Variabilité des valeurs isotopiques du carbone, de l’azote et du soufre du collagène 
osseux de la population adulte (>15 ans) de Gurgy « Les Noisats » en fonction de l’âge au décès pour 
chaque sexe. 

Les barres horizontales indiquent les intervalles d’âge estimés (le maximum est fixé arbitrairement à 
100 ans) et les losanges correspondent aux valeurs moyennes de ces intervalles pour faciliter la lecture 
graphique mais n’ont aucune signification anthropologique. 
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Annexe A48 : Répartition des valeurs de Sr/Ca et Ba/Ca de l’émail dentaire des humains du site de 
Gurgy « Les Noisats » selon plusieurs paramètres funéraires comme le type de structure, la position et 
l’orientation des défunts et le mobilier associé. S : sud, SO : sud-ouest, O : ouest, G : gauche, D : 
droite, sup. : supérieurs, inf. : inférieurs. 
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Annexe A49 : Répartition des valeurs isotopiques du carbone et de l’azote dans l’os (et dans la 
dentine, encadrés gris) des femmes (a) et des hommes (b) du site de Gurgy « Les Noisats » selon 
plusieurs paramètres funéraires comme le type de structure, la position et l’orientation des défunts et le 
mobilier associé. S : sud, SO : sud-ouest, O : ouest, G : gauche, D : droite, sup. : supérieurs, inf. : 
inférieurs. 

a 
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Annexe A50 : Variabilité des valeurs isotopiques du carbone, de l’azote et du soufre du collagène 
osseux des humains de Monéteau « Macherin » en fonction de l’âge au décès pour chaque groupe et 
par sexe pour le groupe C. 

Les barres horizontales indiquent les intervalles d’âge estimés (le maximum est fixé arbitrairement à 
100 ans) et les losanges correspondent aux valeurs moyennes de ces intervalles pour faciliter la lecture 
graphique mais n’ont aucune signification anthropologique. 
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Annexe A51 : Plan de répartition spatial des sépultures de Monéteau « Macherin » en fonction des 
valeurs isotopiques du soufre et des variations anatomiques, selon le groupe, l’âge, le sexe et le type de 
tombe des sujets. 

Pastilles bleu clair « IP » : incisives « en pelle », pastilles vertes « tC » : tubercule de Carabelli, 
pastilles roses « sm » : suture métopique, pastilles violettes « PoP » : perforations olécrâniennes et 
patellas emarginata. 

 

 



Annexe A52 

897 
 

Annexe A52 : Répartition des valeurs isotopiques (δ13C, δ15N, δ34S) de l’os et de la dentine (a) et des 
valeurs élémentaires (Sr/Ca et Ba/Ca) de l’os et de l’émail (b) des humains de l’ensemble des sites 
étudiés dans ce travail en fonction des datations 14C. 

     a 
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Annexe B1 : Matériel supplémentaire de l’article 1 « Comportements alimentaires au Néolithique : 
nouveaux résultats dans le Bassin parisien à partir de l’étude isotopique (δ13C, δ15N) de la nécropole 
de Gurgy « Les Noisats » (Yonne, Ve millénaire av. J.-C.) » Rey et al. (2017), Bulletins et Mémoires 
de la Société d'Anthropologie de Paris 29(1-2):54-69 

Aussi disponible en ligne : https://link.springer.com/article/10.1007/s13219-016-0170-9  

Annexe B2 : Matériel supplémentaire de l’article 2 « A multi-isotope analysis or Neolithic human 
groups in the Yonne valley, Northern France : insights into dietary patterns and social structure » Rey 
et al. (2019), Archaeol Anthropol Sci 11(10):5591–5616 

Aussi disponible en ligne : https://link.springer.com/article/10.1007/s12520-019-00885-6  

Annexe B3 : Matériel supplémentaire de l’article 3 « Sex and age-related social organization in the 
Neolithic: a promising survey from the Paris Basin » Rey et al. (2021), Journal of Archaeological 
Science: Reports 38:103092 

Aussi disponible en ligne : https://doi.org/10.1016/j.jasrep.2021.103092  

Annexe B4 : Matériel supplémentaire de l’article 4 « Specifying subsistence strategies of Early 
farmers: new results from compound specific isotopic analysis of amino acids (CSIA-AA) » Rey et al. 
(soumis à International Journal of Osteoarchaeology) 

Annexe B5 : Matériel supplémentaire de l’article 5 « Disentangling diagenetic and biogenic trace 
elements and Sr radiogenic isotopes in fossil dental enamel and bone using laser ablation analysis » 
Rey et al. (2022), Chemical Geology 587:120608 

Aussi disponible en ligne : https://doi.org/10.1016/j.chemgeo.2021.120608 
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Annexe B1 : Matériel supplémentaire de l’article 1 « Comportements alimentaires au 
Néolithique : nouveaux résultats dans le Bassin parisien à partir de l’étude isotopique 
(δ13C, δ15N) de la nécropole de Gurgy « Les Noisats » (Yonne, Ve millénaire av. J.-C.) » 
Rey et al. (2017), Bulletins et Mémoires de la Société d'Anthropologie de Paris 29(1-
2):54-69 
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Matériel supplémentaire 8 
Tableau de comparaison des différences isotopiques moyennes (δ13C et δ15N) enregistrées entre les 
humains et la faune associée dans plusieurs sites français et limitrophes du Néolithique ancien et 
moyen. mouton/ch. = mouton/chèvre, TOT dom. = total des animaux domestiques, *chiens exclus, 
HST-GG = Hinkelstein-Grossgartach / Comparison table of mean isotopic differences (δ13C and δ15N) 
recorded between humans and animals associated in several French and neighboring sites of Early 
and Middle Neolithic. mouton/ch. = sheep/goat, TOT dom. = total domesticated, *dogs excluded, 
HST-GG = Hinkelstein-Grossgartach 
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Annexe B2 : Matériel supplémentaire de l’article 2 « A multi-isotope analysis or 
Neolithic human groups in the Yonne valley, Northern France : insights into dietary 
patterns and social structure » Rey et al. (2019), Archaeol Anthropol Sci 11(10):5591–
5616 
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Online Resource 3: Summary of archaeological, biological and isotopic data of the human and animal 
samples analyzed in this study. The archaeological and biological data come from the reference studies 
given in table 1 for each site. *doubtful domestic status, **precision from toothwear study, ***after 
Rivollat et al, 2015. IsoA = IsoAnalytical laboratory (UK), UCT = University of Cape Town (South 
Africa) 

Table Excel accessible en ligne : https://link.springer.com/article/10.1007/s12520-019-00885-6 
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Online Resource 4: R script for 'A multi-isotope analysis of Neolithic human groups in the Yonne 
valley, Northern France: insights into dietary patterns and social structure.' 
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Online Resource 5: Csv file containing all the data available for statistical analysis 

 

Fichier csv accessible en ligne : https://link.springer.com/article/10.1007/s12520-019-00885-6 
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Annexe B3 : Matériel supplémentaire de l’article 3 « Sex and age-related social 
organization in the Neolithic: a promising survey from the Paris Basin » Rey et al. (2021), 
Journal of Archaeological Science: Reports 38:103092 

 

Supporting Information 1: Brief methodological background and collagen extraction protocol 

Brief methodological background 

Carbone, nitrogen and sulfur enter the skeletal composition through food. Specific isotopic 

signatures (δ13C, δ15N and δ34S) are recorded in plants according to their biological specificities (e.g. 

photosynthetic pathway, N2 fixation) and their environment, then pass through the food chain with a 

known enrichment factor between food and consumer (see Goude and Fontugne 2016 and Nehlich 

2015 for a review). The measurement and comparison of isotope ratios in human tissues and 

contemporaneous and local fauna allows tracing the proportions of different resources consumed. 

Bone and dentine collagen mainly reflect the protein portion of the diet at different moments inlife. 

Indeed, bone continuously remodels with physical and metabolic activity at various rates depending on 

several factors, like age, thus registering a signal averaged over several years before death (Valentin 

2003). On the contrary, teeth remain unchanged once mineralized and reflect a signal recorded during 

the period of formation, mainly in childhood (Nanci 2003). Moreover, teeth form incrementally from 

the coronal cusps to the root apex and dentine grows from the enamel-dentine junction to the pulp 

chamber (Hillson 2005; Nanci 2003). Therefore, it is possible to measure the isotopic composition 

registered at different times in life and this at different scales depending on the precision of the 

measurements (e.g., Beaumont and Montgomery 2015; Czermak et al. 2020). 

Collagen extraction protocol 

Each tooth fragment was cleaned with aluminum oxide by a sandblaster so as to remove the 

external surface, the cementum of the root and the possible secondary or tertiary dentine if present. 

They were then demineralized in HCl (from 0.5M at 4°C to 1M at room temperature for the most 

resistant) for several days and rinsed with distilled water once completely demineralized. They were 

then cleaned in NaOH (0.125M) for 20h to remove potential remaining contaminants and rinsed again. 

Transverse sections of two samples were thus performed with a sterilized scalpel to obtain six sections 

with a thickness of ca. 2 mm. Each sample (incremental sections and bulk coronal and root dentine) 

was then solubilized in HCl (0.01M) at 100°C for 17h and filtered with Ezee-Filter (except for the 

microsections). The solubilized samples were frozen and freeze-dried for 48h. 
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Beaumont J, and Montgomery J. 2015. Oral histories: a simple method of assigning chronological age 
to isotopic values from human dentine collagen. Annals of Human Biology 42(4):407-414. 

Czermak A, Fernández-Crespo T, Ditchfield PW, and Lee-Thorp JA. 2020. A guide for an anatomically 
sensitive dentine microsampling and age-alignment approach for human teeth isotopic 
sequences. American Journal of Physical Anthropology n/a(n/a):e24126. 

Goude G, and Fontugne M. 2016. Carbon and nitrogen isotopic variability in bone collagen during the 
Neolithic period: Influence of environmental factors and diet. Journal of Archaeological 
Science 70:117-131. 

Hillson S. 2005. Teeth. Cambridge: Cambridge University Press. 
Nanci A. 2003. Ten Cate’s oral histology: development, structure and function. Missouri: Mosby. 400 

p. 
Nehlich O. 2015. The application of sulphur isotope analyses in archaeological research: A review. 

Earth-Science Reviews 142:1-17. 
Valentin J. 2003. Bone remodelling. In: Valentin J, editor. Basic anatomical and physiological data for 

use in radiological protection: reference values. Ann. ICRP ed: Pergamon. p 185-188. 
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Supporting Information 2: Summary table of funerary practices for juveniles for the Middle 
Neolithic in Northern France depending on the age-at-death and compared to the funerary practices 
observed for adults, modified after Le Roy et al. (2018). 1: body position; 2: associated grave goods; 
3: jewelry; 4: location of burial 

Le Roy, M., Rottier, S., Tillier, A.-m., 2018. Who was a ‘Child’ During the Neolithic in France?, 
Childhood in the Past 11, 69-84 
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Supporting Information 3: Calibration scheme for the estimated ages of the sections analyzed in this 
study. The calibration is based on the age estimates given by Czermak et al. (2020) according to the 
differential growth rate of the anatomical areas of the second permanent molar and their corresponding 
developmental stage as given by AlQahtani et al. (2010). 

 

 

 

 

Czermak, A., Fernández-Crespo, T., Ditchfield, P.W., Lee-Thorp, J.A., 2020. A guide for an 
anatomically sensitive dentine microsampling and age-alignment approach for human teeth 
isotopic sequences, American Journal of Physical Anthropology n/a, e24126. 

AlQahtani, S.J., Hector, M.P., Liversidge, H.M., 2010. Brief communication: The London atlas of 
human tooth development and eruption, American Journal of Physical Anthropology 142, 
481-490. 
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Supporting Information 4: Summary of archaeological and biological data of the samples analyzed 
in this study. †several dates are doubtful due to inconsistent grave overlaps and the presence of a 
plateau in the calibration curve during this period, ‡Sex determined by genetic analysis (Rivollat et al. 
2020).  §Age-at-death redefined through tooth wear study. *degree of caries after Thomas, 2011, 
**degree of wear after LeLuyer. 2016, after Molnar et al, 1971. 

 

Le Luyer, M., 2016. Dental evolution in Late Pleistocene and Early Holocene human populations 
(19000 – 5500 cal. BP) : a whole crown perspective in the Aquitaine Basin, southwest 
France, and its margins, Université de Bordeaux. 

Molnar, S., 1971. Human tooth wear, tooth function and cultural variability, American Journal of 
Physical Anthropology 34, 175-189. 

Rivollat, M., Jeong, C., Schiffels, S., Küçükkalıpçı, İ., Pemonge, M.-H., Rohrlach, A.B., Alt, K.W., 
Binder, D., Friederich, S., Ghesquière, E., Gronenborn, D., Laporte, L., Lefranc, P., Meller, 
H., Réveillas, H., Rosenstock, E., Rottier, S., Scarre, C., Soler, L., Wahl, J., Krause, J., 
Deguilloux, M.-F., Haak, W., 2020. Ancient genome-wide DNA from France highlights the 
complexity of interactions between Mesolithic hunter-gatherers and Neolithic farmers, 
Science Advances 6, eaaz5344. 

Thomas, A., 2011. Identités funéraires, variants biologiques et facteurs chronologiques : une nouvelle 
perception du contexte culturel et social du Cerny (Bassin parisien, 4700-4300 avant J.-C.), 
Université Bordeaux 1, Bordeaux, p. 788. 
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Supporting Information 5: R code for statistical analyses allowing the replication of the results 
presented in this study, and providing several additional figures and results. 
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Supporting Information 6: Distribution of the isotopic ratios according to dental associated condition 
(caries or wear) of the samples. (a) δ13C vs. δ15N and (b) δ34S vs. δ15N 
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Supporting Information 7: Comparison of the isotopic ratios of males and females in bone (adult 

signal) and in dentine (childhood signal). 
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Supporting Information 8: Spearman's correlation matrix of different isotopes and trace elements in 
bone and dentine, showing that δ13C, δ15N and δ34S in dentine are correlated with each other. 
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Annexe B4 : Matériel supplémentaire de l’article 4 « Specifying subsistence strategies 
of Early farmers: new results from compound specific isotopic analysis of amino acids 
(CSIA-AA) » Rey et al. (soumis à International Journal of Osteoarchaeology) 

 

Fig. A1: Isotopic variability of terrestrial plants and freshwater fish values available in literature from 
close contexts: a) Distribution of C and N bulk isotopic values of cereal grains and pulse seeds from 
four Neolithic sites in Germany (Styring et al., 2017) and b) location map of the corresponding sites. 
c) Distribution of C and N bulk isotopic values and e) N and S isotopic values of freshwater fish 
samples from various «neighbouring» sites (Bösl et al., 2006; Drucker and Bocherens, 2004; Drucker 
et al., 2016; Drucker et al., 2018; Dürrwächter et al., 2006; Meadows et al., 2018), Turkish site 
(Itahashi et al., 2019) and freshwater fish and mussel modern samples (Fernandes et al., 2015) ; d)  
location map of the corresponding sites. f) Distribution of N isotopic values of single amino acids of 
different modern plant samples from various sites (Bol et al., 2002; Itahashi et al., 2019; Kendall et al., 
2019; Paolini et al., 2015; Steffan et al., 2013; Styring et al., 2015; Styring et al., 2014; Takizawa et 
al., 2017; Yoneyama and Tanaka, 1999) and g) of freshwater fish samples from the Epipaleolithic site 
of Pont d’Ambon (Naito et al., 2013) and the Neolithic Turkish site of Hasankeyf Höyük (Itahashi et 
al., 2019). 
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Fig. A2: Distribution of C, N and S isotopic values of the samples analyzed in this study by CSIA-AA 
relative to all the samples previously analyzed for the corresponding sites (Goude et al., 2019; Goude 
et al., 2013; Rey et al., 2017; Rey et al., 2019). a. δ13C vs δ15N values from the Yonne region, b. δ13C 
vs δ15N values from Le Vigneau, c. δ13C vs δ15N values from Pontcharaud, d. δ34S vs δ15N values from 
the Yonne region and Pontcharaud, e. δ34S vs δ15N values from Le Vigneau. 
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Table A1-7: Summary of all the archaeological and isotopic data used as baseline for the models. 8 
sheets: 1 baseline for the Yonne region, 1 baseline for Pontcharaud, 1 baseline for Le Vigneau (LV), 1 
baseline for freshwater resources (FW), 1 baseline for plants, 1 summary of average plant values, 1 
baseline for concentrations of food sources from USDA (Haytowitz et al., 2019). 
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Appendix B1: [text] FRUITS models, baseline reference and parameters, results and discussion 

FRUITS models, baseline reference and parameters 

For comparison purposes with other studies and with the aim of broadening the discussion, we tried to 
model our entire isotope data set (δ13C, δ15N, δ34S of bulk collagen and δ15NAA). The limitations of the 
use of such models are discussed and the results are merely provided as examples but do not reflect a 
definitive interpretative result. Indeed, the result of the models strongly depends on the input 
parameters which are often unknown or uncertain, and it is worth considering that these kinds of 
models are perhaps simply not suitable for archaeology. However, their application offers a picture 
easily comparable to other contexts and above all comparable between individuals in a single context, 
insofar as the input parameters used are the most appropriate ones, i.e. giving priority to probability 
over precision and using comparable settings. Whereas all models are approximately equal (Cheung 
and Szpak, 2020), we chose the most appropriate for us and the most widely used in similar contexts 
(European Neolithic), namely the Bayesian mixing model FRUITS (Food Reconstruction Using 
Isotopic Transferred Signals; v3.0 Beta; Fernandes et al., 2014). Therefore, all the settings inherent to 
the methodology are following Fernandes et al. (2014) and are described in Table B1. 

Considering the food sources, the models run for GLN humans are based on the Yonne baseline, 
composed of domestic isotopic values (wild animals are not considered in these models) from several 
Neolithic sites located in the Yonne valley, which represent a sufficient and consistent dataset for the 
animal end-member. For the NFN human, the models are based on the Yonne + LV + NFN baseline 
(animal values from both the Yonne valley and the LV and NFN sites), as the NFN dataset alone does 
not provide enough data to constitute a reliable baseline. A database is given for each baseline in Table 
A1-7 and a mean value of each food source is plotted on the graphs (Fig. 2 and Fig. 4). While the 
values of local and contemporary terrestrial animals were measured directly along with humans, no 
plant or fish remains were found on the sites. Archaeoichtyological and archaeobotanical data are 
besides very scarce in the region and the consumption/production/management of these resources is 
rather unknown. Consequently, the plants and freshwater baselines are taken from the literature (Table 
A4-6). 

For plants, the data available for German Neolithic sites (Styring et al., 2017) were used. 
Mediterranean and further North sites have a relatively different climate and environment that may 
impact the isotopic ratios (Craine et al., 2009; Gavériaux et al., accepted; Goude and Fontugne, 2016). 
They have therefore not been used as baseline here. Earlier sites do not yield cereals, recently 
cultivated by early farmers, and more recent sites may be more subject to more intense agricultural 
practices (intensive manuring and water management ; e.g. Varalli et al., 2021), so they are also 
excluded here. As it has been shown that humans did not consume the same plants as herbivores 
(Bogaard et al., 2017), we preferred to use, for C and N isotopes, plant values measured in other sites 
from a similar context (Neolithic Germany; Styring et al., 2017) rather than our local herbivore values 
subtracting the trophic enrichment (this gives the forage values). Contrarily, for S, plant values have 
been estimated from domestic fauna, as suggested by Fernandes et al. (2015), since S isotopic ratio is 
highly variable with environment (Nehlich, 2015) and there is no fractionation between prey and 
consumer (Nehlich, 2015; Tanz and Schmidt, 2010). For AA, we used the δ15NGlu value estimated by 
Styring et al. (2015) for the German Neolithic site of Vaihingen. As archaeological plants do not 
contain sufficient AA content, the δ15NGlu value is estimated from comparison of their measured 
δ15Nbulk and known difference between δ15Nbulk and δ15NGlu in modern cereal grains. In this case, this 
means subtracting 0.5‰ from the δ15Nbulk values of charred grains from Vaihingen. This gives a very 
rough estimate, for lack of a better way, based on plant values from another context combined to an 
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approximate Δ15Nbulk-Glu value based on modern samples from other contexts. In addition, the plant 
δ15NPhe value is estimated from the average human and domestic animal δ15NPhe value of the samples 
analyzed in this study minus the theoretical trophic enrichment of 0.4‰ (namely δ15NPhe ≈ 11.2 (± 1.7) 
– 0.4 ≈ 10.8 ± 1.7 ‰) according to Styring et al. (2015) recommendations. This value is the same than 
those estimated for Vaihingen (ibid). 

For aquatic resources, namely freshwater fish (riparian are not considered in this study, since they 
have never been found in the region for the Neolithic period and they are not supposed to be 
consumed), we have considered a maximum of data from sites located in neighboring regions and 
belonging to similar or earlier periods (to avoid any pollution effect occurring later). All the data is 
given in Table A4 and the whole variability is highlighted in Fig. A1. 

To these values are added the corresponding offsets for each fraction (between macronutrient and 
collagen for animals or between macronutrient and bulk sample for plants), following the Fernandes et 
al. (2014) guidelines (all details in Table B1). In addition, the offsets between diet and consumer are 
given for each proxy along with the corresponding weight contribution of each fraction according to 
routing metabolism (Table B1). These offsets, also called trophic enrichment factor (TEF), are known 
to be variable depending on the species and the diet (Arneson and MacAvoy, 2005; Barnes and 
Jennings, 2007; Blanke et al., 2017; Bocherens and Drucker, 2003; Chikaraishi et al., 2015; 
McCutchan et al., 2003; Minagawa and Wada, 1984). For the sake of consistency, we chose to apply 
those recommended by Fernandes et al. (2014) for stable isotopes in bulk collagen and by Chikaraishi 
et al. (2009) and Steffan et al. (2013) for amino acids. 

Finally, the concentrations of each food source for each fraction were assessed from USDA 
(Haytowitz et al., 2019), according to the food item considered in the studied context (Table A7). 
These values are close to those of other studies in similar context (e.g. Fernandes et al., 2015; 
Meadows et al., 2016). Since these concentrations can be variable according to the food, we try 
different models with: plant concentration between 10 and 15% of protein, meat from 30 to 80% of 
protein depending on the meat species (pig more fatty than herbivores) and the pieces (muscle vs 
offal), fish from 70 to 80% of protein. Regarding the milk consumption issue, it is not possible to 
distinguish animal proteins from milk or meat through bone collagen analysis. Nevertheless, the more 
lipid-rich composition of milk can be taken into account in the models, by varying the concentration of 
the “meat” source (given for “animal proteins”). However, varying these concentration values does not 
substantially affect the results here.  

 

RESULTS AND DISCUSSION 

Because of too many uncertainties (variable offsets, TDF and β value, unknown local food source 
values and food sources themselves, variable concentrations), the models are not expected to represent 
the true proportion of foodstuffs in the diet. They can only give some insights easily comparable to 
other sites/contexts where the same modeling has been applied, with the caveat that they can be quite 
different depending on the settings involved. In particular, this kind of models can be useful to further 
discuss the inter-individual variability. 

Several tests have been performed by varying the input options to assess the variability of the model 
results. Food sources and their values constitute the most contingent/determining parameters to 
varying the outputs; other settings (concentrations, offsets, weights) are a little less sensitive. For the 
sake of consistency, similar food sources and corresponding values to those already published were 
chosen, namely for plants and fish. The Figure B1 presents one example of outputs that appeared to be 
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the most relevant for all the models based on C, N and S analysis of bulk collagen, CSIA-AA and all 
proxies combined for both GLN and NFN samples separately. All input parameters involved, applied 
offsets for each food category and proxy and all food values by dietary fraction (protein, energy, 
glutamic acid and phenylalanine) are given in Table B1. Since FRUITS is optimal for n proxies at n+1 
sources, we voluntarily chose not to consider separately cereals from pulses or other plant species, on 
the one hand, and to exclude wild herbivores, on the other hand. In order not to multiply the 
uncertainties, we only retained the same four sources in the third combined model.  

Overall, the models reveal more plant intake than assumed for a pure carnivorous diet. However, plant 
values considered here have a TP slightly higher than 1 and this must be kept in mind for the 
following interpretations. The GluPhe models at 3 sources (B, C, F) show lower plant contribution 
than models including CNS isotopic values of bulk collagen, according to our interpretations from the 
raw data. Moreover, GluPhe models highlight, on the one hand, greater pig consumption (model C) 
than bulk model A, confirming pig was the secondary resource after cattle and, on the other hand, less 
fish in the diet (models B and F). 

The GluPhe models at 3 sources (B and C) suggest a lower plant contribution (approximately from 
30 to 60%) than the CNS model, more domestic animals (approximately from 30 to 60%) of which 
more pig (approximately between 10 and 40%) and less, or as much, fish (<10%, in average lower 
than with the CNS model). 

The condensed model CNS-GluPhe at 4 sources (models D and G; Fig. B1) corresponds to a mixture 
of the two separate models (CNS and GluPhe) and highlights even less fish in diet (<5% fish). 

For Poncharaud (NFN), a separated model was processed, based on a different baseline, and provides 
a rather similar result to that of GLN 284 (Fig. B1), in agreement with what isobserved with the raw 
data: approximately between 40 and 80% of plants (GluPhe model F) or more than 80% (CNS model 
E), less than 60% of domestic animals (GluPhe model F) or less than 20% (CNS model E) and very 
few or no fish with both models. The combined CNS-GluPhe model G is close to the CNS one with 
even less fish intake.  

All the model results bring interesting information regarding the plant consumption, potentially 
previously underestimated, although considering that plants’ TP considered here is higher than 1. 
According to these models, the consumption of fish was negligible (<5%), which is in line with our 
interpretation without models. These estimations (plants underestimated and fish <5%) are consistent 
with a recent study of European Neolithic sites (Bickle, 2018). However, the plant contribution 
estimated at GLN is still significantly low (close to 40-60% excluding the outlier GLN284) and 
specifically lower than those estimated by A. Bickle. This supports a particularly high trophic level of 
these humans which rely more on animal resources. This also supports the assumption on the 
variability even within the Neolithic, between groups, with the diet making social cohesion: "shared 
dietary practices were a strong part of community cohesion for early agricultural communities" 
(Bickle, 2018). This particularly supports a regional specificity already highlighted by several 
parameters as funerary practices, grave goods or diet (Chambon et al., 2013; Rey et al., 2019). 

Several uncertainties do complicate the analysis: what percentage of meat vs. milkshould be deemed? 
What about cereal manuring? What percentage of pulses or wild plants or other resources? Indeed 
numerous other resources could be consumed, which leave no trace over time and whose isotopic 
signature is not known, as for example tuber, fruits, wild herbs (some protein-rich as nettle), legumes, 
mollusks, eggs, etc. In any case, models are interesting to compare individuals from a single context 
(see later). 
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For comparison purposes, FRUITS model have been applied to Neolithic people from Lake Ostorf in 
Germany where it confirms the significant consumption of proteins from fish in addition to terrestrial 
animal proteins and plants for calories (Fernandes et al., 2015). In a closer context of Early Neolithic 
in Alsace, FRUITS results highlighted that crops were very predominant while fish is not significant 
(Denaire et al., 2017). To broaden the comparison, FRUITS model applied to Bronze Age people from 
Eastern Europe shows a probably more terrestrial subsistence strategy than previous hunter-gatherers, 
although freshwater resources are not always excluded from the diet (Shishlina et al., 2016; Tõrv and 
Meadows, 2015). On the contrary, a much larger crops intake is revealed for Bronze Age Swiss people 
where fish is not even considered (Knipper et al., 2020). In comparison with all these examples, our 
results reveal once again the weak probability to consume freshwater resources at GLN and NFN and 
the particularly high trophic level for most humans from GLN, signing a quite carnivorous diet. 

One advantage of FRUITS model is primarily to combine all the proxies into a single model, which 
has never been done to our knowledge (Fig. B1, D and H), and thus to assess the overall inter-
individual variability. No sex-related distinction is highlighted, in agreement with the observation 
based on the TP graph (Fig. 4). While slight sex-related differences were highlighted for C, N and S 
isotope ratios on bulk collagen in the whole GLN sample (Rey et al., 2019), here the sample size is too 
small and unbalanced. Sexual differences are not visible, neither in the CNS models nor in the GluPhe 
models and graph. Only note that the highest δ15Nbulk values do not correspond to the highest TPAA. 
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Fig. B1 : Model estimates of the relative contribution in the diet of GLN and NFN individuals of 
different food sources considered under specific conditions determined by the input parameters given 
in SI_models. Models are based on C, N and S isotope ratios of bulk collagen (A and E); N isotope 
ratios of Glu and Phe for 3 different sources (B-C and F); all proxies combined C, N and S isotope 
ratios of bulk collagen and N isotope ratios of Glu and Phe (D and G), for individuals from GLN (A-
D) and NFN (E-G). Boxes represent a 68% credible interval (corresponding to the 16th and 84th 
percentiles) while the whiskers represent a 95% credible interval (corresponding to the 2.5th and 
97.5th percentiles). The horizontal continuous line represents the estimated mean while the horizontal 
discontinuous line represents the estimated median (50th percentile). 
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Table B1: Summary of input parameters for FRUITS models. 
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Annexe B5 : Matériel supplémentaire de l’article 5 « Disentangling diagenetic and 
biogenic trace elements and Sr radiogenic isotopes in fossil dental enamel and bone using 
laser ablation analysis » Rey et al. (2022), Chemical Geology 587:120608 

 

Table S1: Summary of main archaeological data, sample material, Sr isotope and trace element results 
of each individual. 

Trace element results are expressed in log(Sr,Ba/Ca*1000). 
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Comportements alimentaires et mobilité au Néolithique. Analyses biogéochimiques multi-
proxies de restes bioarchéologiques de la vallée de l’Yonne (Ve millénaire av. J.-C., France) 

Utilisant l’alimentation comme vecteur de compréhension de l’organisation et des structures sociales 
des premiers agropasteurs néolithiques, ce travail se concentre sur le sud-est du Bassin parisien dont 
le contexte archéologique (nombre exceptionnel de sépultures datées du Néolithique, 4800 à 4000 
cal BC) est particulièrement riche et bien documenté. Dans ce cadre, 180 humains et 74 animaux ont 
été analysés par différents marqueurs isotopiques et élémentaires (δ13C, δ15N, δ34S du collagène 
osseux et dentinaire, δ15N des acides aminés spécifiques du collagène osseux, 87Sr/86Sr, Sr/Ca et 
Ba/Ca de l’apatite de l’os et de l’émail dentaire par ablation laser) afin de reconstituer les schémas 
alimentaires et de mobilité en lien avec les paramètres biologiques et funéraires de ces individus. Les 
résultats montrent, entre autres, une alimentation riche en protéines animales, notamment issues 
de l’exploitation bovine (viande et produits laitiers) et porcine, sans distinction selon le type de 
traitement funéraire ou l’attribution culturelle. En revanche, des différences entre les sexes et en 
fonction de l’âge sont mises en évidence et pourraient être en lien avec la division sexuelle des 
tâches et une origine exogène des femmes. La combinaison des proxies et le développement de 
méthodes novatrices, sur un large corpus, permet de discuter des avantages et des limites d’une telle 
approche, offrant de nouvelles perspectives prometteuses. La mesure par ablation laser du 
strontium isotopique (87Sr/86Sr) et des éléments traces (Sr/Ca et Ba/Ca vs Mn/Ca, U/Ca et Mg/Ca) 
réalisée pour la première fois sur près d’une centaine d’individus permet notamment, par la création 
d’un nouveau protocole de traitement des données, d’éliminer des zones diagénétiques dans l’émail 
dentaire et de suivre à une échelle très fine les modifications alimentaires et de mobilité au cours du 
temps sur une période de vie précise de l’enfance.  

Mots clés : premiers fermiers, comportements alimentaires, isotopes stables, éléments traces, 
ablation laser, acides aminés, collagène osseux, dentine, émail, Bassin parisien 

Neolithic dietary behaviors and mobility. Multi-proxy biogeochemical analysis of 
bioarchaeological remains from the Yonne valley (5th millennium cal BC, Paris Basin, France) 

Using food as a vector to understand the organization and social structures of the first Neolithic 
agropastoralists, this work focuses on the southeast of the Paris Basin whose archaeological context 
(consisting of an exceptional amount of burials dated to Neolithic, 4800 to 4000 cal BC) is particularly 
rich and well documented. In this context, 180 humans and 74 animals were analyzed with different 
isotopic and elemental markers (δ13C, δ15N, δ34S of bone and dentine collagen, δ15N of specific amino 
acids of bone collagen, 87Sr/86Sr, Sr/Ca and Ba/Ca of bone and tooth enamel apatite with laser 
ablation) in order to reconstruct dietary and mobility patterns linked to the biological and funerary 
parameters of these individuals. The results exhibit, among other things, a diet that is rich in animal 
proteins, notably coming from cattle (meat and dairy products) and pigs, without it being related to 
differences in terms of funerary treatment or cultural characterization. However, sex and age 
differences are brought out and might be linked to a sexual division of labor and an exogenous origin 
of women. The combination of proxies and the development of innovative methods, on a large 
corpus, allow us to discuss the advantages and limitations of such an approach, thus offering 
promising new perspectives. Specifically, the measurement by laser ablation of isotopic strontium 
(87Sr/86Sr) and trace elements (Sr/Ca and Ba/Ca vs. Mn/Ca, U/Ca and Mg/Ca) carried out for the first 
time on nearly a hundred individuals allows, through the creation of a new protocol to process data, 
not only to eliminate diagenetic areas in dental enamel but also to monitor through time and on a 
very refine scale dietary and mobility changes during a specific childhood phase. 

Keywords: first farmers, dietary behaviors, stable isotopes, trace elements, laser ablation, amino 
acids, bone collagen, dentine, enamel, Paris basin 
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