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摘 ! 要 ! ;*)*<-< 是一个非常实用的群体遗传学分析软件包，适用于对大量的群体遗传学数据进行分

析。它主要有以下 3 个方面的用途：9）进行正合检验，如对哈迪=温伯格平衡、种群差异和位点间的连锁

不平衡进行检验；#）估算经典的群体遗传学 参 数，如 !"# 和 其 它 相 关 指 数 及 基 因 频 率 等；3）可 把 ;*)*>

<-< 的输入文件转换为其它常 用 的 群 体 遗 传 学 分 析 软 件 包（ 如 ,(-+2+、?+1@1 和 A()B.-+）所 要 求 的

输入文件格式。与软件 ,(-+2+ 相比，它在所用的统计学检验方法、适用的群体遗传学研究 数 据 类 型 及

输入文件等方面具有一定的优点。
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*H,39273! ;*)*<-< CD 7 DEFGH7IJ K7LM7NJ ODJP GE 7Q7R8DJ P7G7 EF KEKOR7GCEQ NJQJGCLDS (G CD 7TRJ GE KJIFEIU
GVIJJ U7WEI G7DMD，CS JS ，JX7LG GJDG FEI ’7IP8=YJCQTJIN JZOCRCTICOU，KEKOR7GCEQ PCFFJIJQGC7GCEQ 7QP NJQEG8KCL
PCDJZOCRCTICOU 7UEQN K7CID EF RELC，JDGCU7GCEQ EF LR7DDCL7R KEKOR7GCEQ K7I7UJGJID，DOLV 7D !"# 7QP EGVJI LEIIJR7>
GCEQD，7RRJRJ FIJZOJQLCJD，JGLS ，LEQ[JICQN GVJ CQKOG ;*)*<-< FCRJD GE FEIU7GD ODJP T8 EGVJI KIENI7UD，RCMJ ,(>
-+2+，?+1@1 7QP A()B.-+S (G V7D DEUJ 7P[7QG7NJD E[JI EGVJI KEKOR7GCEQ NJQJGCLD DEFGH7IJ DOLV 7D ,(-+2+
CQ DG7GCDGCLD GJDG，P7G7 G8KJ 7QP CQKOG FCRJDS
I-J 819K,L KEKOR7GCEQ NJQJGCLD，DEFGH7IJ K7LM7NJ
*+3E19M, 2KK9-,,! 9）(QDGCGOGJ EF \EEREN8，&VCQJDJ @L7PJU8 EF +LCJQLJD，,JCWCQN! 9$$$"$

#）A7TEI7GEI8 EF +8DGJU7GCL 7QP *[EROGCEQ7I8 ,EG7Q8，(QDGCGOGJ EF ,EG7Q8，&VCQJDJ @L7PJ>
U8 EF +LCJQLJD，,JCWCQN! 9$$$:3

群体遗传学是遗传多样性研究的重要理论，对利用同工酶技术和各种 .)@ 分析技术获得 的 大 量 群 体 遗

传学数据的分析是群体遗传学研究的重要内 容。;*)*<-< 3S 9 版 是 由 法 国 学 者 078UEQP 和 0EODDJG 开 发 的

;*)*<-< 9S # 版（078UEQP ] 0EODDJG，9::%）的升级版本，该软件是一个非常实用的软件。

;*)*<-< 3S 9 版可用于对单倍体或二倍体数据的群体遗传学分析。对于同工酶数据可将基因型用 # 位

数字编号，对于微卫星序列等 .)@ 数据，可按碱基数目将不同的序列编号进行分析，非常方便。;*)*<-< 的

主要功能如下：9）进行正合检验（ JX7LG GJDG），如对哈迪=温伯格平衡及杂合子过量或不足的检验，对种 群 差 异

和位点间的 连 锁 不 平 衡 进 行 检 验，提 供 检 验 的 $ 值；#）估 算 经 典 的 群 体 遗 传 学 参 数，如 !%"、!"#、!%#、&’()%"、

&’()"#、&’()%# 和其它相关指数及基因频率、杂 合 子 及 纯 合 子 的 观 测 值 和 期 望 值 等；3）可 把 ;*)*<-< 的 输 入

文件转换为其它常用的群体遗传学分析软件包，如 ,(-+2+（;EOPJG，9::%）、?+1@1（ +HEFFEIP ] +JR7QPJI，9:"9）

和 A()B.-+（;7IQCJI=;JIJ ] .CRU7QQ，9::#）等所要求的输入文件格式。

;*)*<-< 没有自带的文本编辑器，它的数据输入文件为纯文本文件，数据文件要与 ;*)*<-< 存于同一
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子目录下。所有的输出文件均可在 !"#$ 等文字处理程序中进行查看和编辑。

%!&!’(’ 在 )*+"(* 环境下运行，主菜单主要有如下几个选项：

选项 , 可用于改变要进行分析的数据文件或修改文件中的数据。选项 - 提供种群内各位点的平衡状态

及种群整体的平衡状态的检验。根据检验的条件和假设不同 共 有 . 个 子 选 项：-）假 设 !- / 杂 合 子 不 足 的 "

检验；0）假设 !- / 杂合子过剩的 " 检验；1）基于 !2 / 配子自由组合的概率检验；子选项 3 和 . 是对应于子选

项 - 和 0 的多样本检验。每种检验都 有 两 种 算 法 可 供 选 择：各 种 群 中 每 个 位 点 的 等 位 基 因 总 数 目 不 大 于 3

时，用完全枚举法（45678 9 ":;<8=:>，-?@A）进行精确的 BC 检验，如 果 每 个 种 群 中 每 个 位 点 的 等 位 基 因 数 都

大于 3，%!&!’(’ 自动用马可夫链法（)D>E5F GHD7I ;:=H5J）（%65 9 $H5;<85I，-??1）计 算 BC 检 验 中 无 偏 估

计的 # 值。每次检验得出的参数有：-）# 值；0）标准误差（ 只有用马可夫链法时才有）；1）$%& 的 C9, 估计 值

（C:7> 9 ,5GE:>HD;，-?@3）和 K9B 估计值（K5L:>=85I 9 B7MM，-?@3）；3）完全枚举法中所用的表格数。

选项 0 可用于处理单倍体或二倍体数据，对于单倍体数据，使用者先用子选项 1 为所有个体 的 所 有 位 点

加上一个相同的假想等位基因，使之变为二倍 体 数 据，然 后 用 主 菜 单 中 的 , 选 项 读 取 这 个 新 文 件，再 用 子 选

项 - 进行检验，得出的参数有 # 值和标准误差。

选项 1 是关于种群间遗传差异和基因型差异的检验。子选项 - 检验的假设是 !2 / 各种群内的等位基因

频率相同。子选项 1 检验的假设是 !2 / 各种群内的等位基因型频率相同。子选项 - 和 1 对每个位点进行检

验，计算无偏估计的 # 值和标准误差。子选项 0 和 3 对 应 于 子 选 项 - 和 1，在 每 个 位 点 上 对 所 有 种 群 对 进 行

检验。

选项 3 用私有基因法给出有效迁移个体数的多位点估计值。共提供了 3 个 ’( 估计值，其中 1 个是用 N

9 *（ND>=5I 9 *MD=E77，-?@O）发表的文章中的回归曲线法计算出来的，另外一个是修正的估计值，用最近似的回

归线计算而得。

选项 . 提供了数据文件的基本信息。对于各种群中的每个位点，输出文件提供了以下数据：基因型矩阵，

纯合子和杂合子数目的期望值和观察值，基因频率表，根据 C 9 ,（C:7> 9 ,5GE:>HD;，-?@3）计算的 $%& 估计

值，以及根据 C 9 ,（C:7> 9 ,5GE:>HD;，-?@3）和 K 9 B（K5L:>=85I 9 B7MM，-?@3）计算得出的 0 个综合的 $%&

估计值。

选项 O 根据等位基因频率和等位基因大小 分 别 用 $ 统 计 和 )*+ 统 计（K5688:=，-??O）来 估 算 群 体 间 的 相

似度。子选项 - 和 0 用 $ 统计估算有关的统计量。子选项 - 的输出文件中列出了每个位点上各种群的基因

型矩阵和每个位点上所有种群的 $%&，$&, 和 $%, 估计值，最后给出了多位点的综合的 $%&，$&, 和 $%, 的估计值。

子选项 0 列出了每对种群每个位点的 $&, 估计值及多位点的综合的 $&, 估计值。子选项 1 和 3 则根据等位基

因大小用 )*+ 统计估算有关的统计量。子选项 1 和 3 的输出文件的内容和子选项 - 和 0 相似，只是有关的统

计量表示为 )*+-%&，)*+-&, 和 )*+-%,。子选项 . 用于分析距离隔离。

选项 A 可将 %!&!’(’ 输入文件转换为 P*$Q$（%56J:=，-??.）、N#(*R*（ *S5TT5>J 9 *:MDIJ:>，-?@-）、Q&(U

VQ（C:7>，-??2）和 4#&W"(*（45678 9 ":;<8=:>，-??1）文件格式。选项 @ 的子选项 - 用 ":;<8=:> 等（":;<8=:>

:= DM，-?AA）的 !) 列举法计算一个哑等位基因 存 在 时 基 因 频 率 的 最 大 似 然 估 计 值。输 出 文 件 中 列 出 了 哑 等

位基因存在时的基因频率和杂合子及纯合子的估计值，%!&!’(’ 认为数据组中编号最大的等位 基 因 是 哑 等

位基因。子选项 0 将一个单倍体数据“ 二倍体化”。子选项 1 用于删除所有可能的临时性文件。子选项 3 可

将等位基因重新编号。

应用该软件进行分析的步骤如下：先将等位基因用 0 位或 1 位 数 字 编 号，建 立 数 据 文 件，运 行 %!&!’(’

后即可选择各选项进行检验。建立数据文件时需注意以下几点：-）可以把几个位点的名称写在同一行内，中

间用逗号隔开，但最后一个位点名称后没有标点符号；0）每个等位基因可以用 0 位或 1 位数表示，不需要连续

编号，但每个位点等位基因的总数不可超过 ??，种群 数 则 没 有 限 制；1）缺 失 的 数 据 用 22 或 222 表 示，文 件 的

中间和末尾不能有空行；3）输出文件中种群的名称用的是输入文件中相应种群最后一个个体的名称；.）%!U

&!’(’ 不接受输入文件的扩展名。

%!&!’(’ 是一个功能强大的免费软件，它 与 常 见 的 群 体 遗 传 学 分 析 软 件 N#(*R* 相 比，具 有 如 下 优 点：

-）所用的统计学检验方法比 N#(*R* 更有功效。%!&!’(’ 运用的主要是正合检验，而 N#(*R* 运用的检验方
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法主要是卡平方检验；!）数据文件比 "#$%&% 简单，且可用 ! 位或 ’ 位数对数据进行编号；’）()*)+$+ 输入

文件中缺失的数据可用 ,, 或 ,,, 表示，因 此 适 用 于 某 居 群 或 某 个 体 在 某 位 点 上 基 因 型 数 据 缺 失 的 情 况，而

"#$%&% 不适于这种情况；-）它不仅适用于二倍体数据，还适用于单倍体数据。但 ()*)+$+ 不能直接计算出

居群间的实际遗传距离，只能根据 !"# 值进行估计。()*)+$+ 可通过匿名 ./+ 在服务器 0123 45053 46789:;23 07

的 2<= > 24 > :8?;8 > @5652;2 子目录下下载（ 需用二进制传输模式），或寄两张软盘到本文作者处获得。
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