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摘要：近年来，*+,- 数据和 +./0+ 分析广泛地应用于群体遗传学和保护遗传学研究。然而，由于 *+,- 标记具

显性特点，加上目前进行 +./0+ 分析所依赖的 *+,-1234567 软件不完善，使得对 *+,- 数据进行 +./0+ 分 析 时

存在许多不足。本文介绍了 +./0+ 分析的基本过程，同 时 引 入 一 个 新 的 程 序 -89+ 用 以 替 代 *+,-1234567，并 详

述了将 -89+ 与 :;<+./0+ 联用，对 *+,- 数据进行 +./0+ 分析的具体步骤与注意事项。最后，以产自中国和

巴西 & 个普通野生稻（!"#$% "&’()*+*,）天然群体为例，演示了 对 *+,- 表 型 数 据 进 行 +./0+ 分 析 的 过 程，讨 论 了

+./0+ 分析结果在群体遗传结构上的意义。通过对 +./0+ 算法的分析，同时比较 $ 种距离系数所得 +./0+ 结

果，我们认为在进行 +./0+ 分析时选择 <=;>?; 距离和欧氏距离平方较为合适，而目前国内使用较多的 @+88+*-

系数不适合 +./0+ 分析。
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, , 群体遗传结构是指遗传变异在物种或群体中的

一种非随机分布，即遗传变异在群体内、群体间的分

布样式以 及 在 时 间 上 的 变 化（ -./0123 4 567898::，
;+<+）。这种非随机分布是由不同过程共同作用产

生的，包括物种长期的进化历史（ 分布区改变、生境

破碎、群体隔 离）、突 变、遗 传 漂 变、繁 育 系 统、基 因

流与选择（ =9.>31?，;+<@；葛颂，;++@；=2A..9 !" #$B ，

;++<）。因 此，要 阐 明 生 物 进 化 的 过 程、式 样 和 机

理，必须首先探讨生物群体遗传变异大小、遗传结构

及其变化规 律 以 及 影 响 群 体 遗 传 结 构 的 各 种 因 素

（-./0123，;+<*；葛 颂，;++!，;++@）。群 体 遗 传 结 构

的研究 也 是 遗 传 资 源 利 用 和 物 种 保 护 的 基 础（ 葛

颂，;++@；李昂，葛颂，CDDC）。

在研究 群 体 遗 传 结 构 时，E01FA>（;+G;，;+HG）

提出的 %I:>.>1:>12: 是广泛采用的模型（E810，;++D；

#6J::8>，;++H）。但 E01FA>（;+G;，;+HG）的 %I:>.>1:I
>12: 在应用中有一些问题（E810 4 K62380A./，;+<!；

56?F，;+<H），如该模型是由共显性双等位基因位点

推导而 来、等 级 结 构 较 少 等。 因 此 不 同 学 者 又 在

E01FA> 的 %I:>.>1:>12: 基础之上建立或完善了与之相

关的研究群体遗传结构的各种 %I:>.>1:>12:（K62380I
A./，;+H+，;+@*；L81，;+@@；E810 4 K62380A./，

;+<!；56?F，;+<H；-.0>9 4 K9.03，;++@）。随 着 近 些

年来 &L$ 分子数据在群体遗传学研究中日益受到

重视，%I:>.>1:>12: 也被广泛地应用到 各 种 &L$ 分 子

标记中，如 ==#、"==#、#$%&、$M5% 等，但 针 对 其 中

的显性 标 记 如 "==#、#$%&、$M5%，%I:>.>1:>12: 的 应

用则 需 要 一 定 的 前 提 与 假 设（ 5N?2A 4 ’1991F.?，

;++!；$O6:>69 !" #$B ，;++H；钱 韦，葛 颂，CDD;）。 另

外，在 %I:>.>1:>12: 中，没有考虑等位基因（ 单倍型）之

间的差异程度，而这种差异实际上是分子进化的结

果。为此，一些对分子进化提出假设的方法被应用

到 群 体 遗 传 结 构 的 研 究 中（ P.3.A.>. 4 %.9J/Q1，
;+<G；5N?2A 4 K08.:8 ;++D），但 这 些 假 设 往 往 因 具

体的研究而不同。为此，RS26TT180 !" #$B（;++C）发展

出了一种分子方差分析（$?.9N:1: 6T ’6982J9.0 ).01I
.?28，$’()$）方法，通过估计单倍型（ 含等位基因）

或基因型之间的进化距离，进行遗传变异的等级剖

分，并提 出 了 与 %I:>.>1:>12: 类 似 的 !I:>.>1:>12: 等 方

法来有效地度量亚群体的分化。$’()$ 方法被提

出后，很快就被用于 #$%& 表型数据的分析（-JTT !"
#$B ，;++*）。由 于 $’()$ 方 法 适 用 于 所 有 类 型 的

遗传学数据，充分考虑单倍型之间的趋异程度，且可

以在不需要假设的情况下直接对显性标记数据进行

群体遗传结构的分析，加上相应分析软件 E"L$’(I
)$（RS26TT180，;++*）的 应 用，所 以 使 得 各 种 单 倍 型

和显性标记数据在群体遗传结构研究中得到了广泛

的 应 用（ =A1/ 4 U60F8?:8?，CDDD；-.O38 !" #$B ，

CDD;；%.0VJ221 !" #$B ，CDD;），尤 其 是 对 近 年 来 在 遗

传 多 样 性 和 群 体 遗 传 结 构 研 究 中 大 量 应 用 的

#$%&、"==#、$M5% 技 术，$’()$ 方 法 受 到 广 泛 的

欢迎（W8 !" #$B ，;+++；L8Q.J80 !" #$B ，;+++；钱韦，葛

颂，CDD;；51 4 W8，CDD;；X1.? !" #$B ，CDD;；#6/.? !"
#$B ，CDD;；=.98: !" #$B ，CDD;）。

虽然使 用 $’()$ 分 析 #%$& 数 据 优 势 明 显，

但在具 体 研 究 与 操 作 过 程 中 仍 然 存 在 如 下 问 题：

（;）通 常 使 用 欧 氏 距 离 平 方、LR"I5" 系 数 与 U$KI
K$#& 系数等来 估 计 #$%& 表 型 之 间 的 进 化 距 离，

但 LNQ6/ 4 Y.0>1:A（CDDD）根 据 已 发 表 的 文 献，认

为使 用 这 * 种 系 数 进 行 $’()$ 分 析 所 得 结 果 相

同，事实上这 一 看 法 是 有 问 题 的；（C）$’()$ 分 析

的 基 础 数 据 是 各 种 距 离 矩 阵，而 目 前 与 软 件

E"L$’()$ ;B GG（RS26TT180，;++*）联 用 的 #$%&1:I
>.?28 软件（$0/:>06?F !" #$B ，;++H）最新版本 );B D!
仅能处理 ;DD 个样本、CD 个引物、C;D 条带的 #$%&
数据，操作格式繁琐（&(= 软件），并非为 E"L$’(I
)$ 分析专 门 设 计；（*）E"L$’()$ 最 多 只 能 分 析

CGG 个（ 种）#$%& 表 型。 虽 然 软 件 $098ZJ1? CB DDD
（=2A?81V80 !" #$B ，CDDD）能够突破这一限制，处理对

象自由度高达 ;DDD，但由于该软件的工程文件（ O06I
[82> T198）编写比较复杂，所以使用者很少。

针对以上这 些 问 题，本 文 从 $’()$ 分 析 的 基

本原理与算法入手，介绍了我们自己开发的用以替

代 #$%&1:>.?28 的 &KM$;B ; 程序，以及如何将其与

软件 E"L$’()$ 和 $098ZJ1? 配 套 使 用。 同 时，我

们用已 发 表 的 普 通 野 生 稻（ &’()# ’*+,-./.0）#$%&
数据（W8 !" #$B ，;+++）为例，探讨了使用不同距离系

数进行 $’()$ 分析的差异。通过演示对 #$%& 数

据进行 $’()$ 分 析 的 过 程，解 释 了 $’()$ 分 析

结果的生物学含义，并对开展此类分析时应注意的

事项进行了讨论。

!" #$%&# 分析的基本原理与算法

在群体遗传学研究中处理的基本数据通常有两
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种类型：一 是 单 倍 型（ %&’()*+’,）数 据，二 是 基 因 型

（ -,.)*+’,）数 据（ /0%.,12,3 &) ./4 ，5"""）。前 者 反

映的是单倍染色体组中的遗传信息，如单个等位基

因、0’678 与 9*678 单倍型等；而基因型数据指在

二倍体中由不同等位基因组合出的基因型（ 如单位

点基因型和多位点基因型），通常包括两种情形：一

种可还原为单倍型，如杂合体可辨认的共显性标记

数据，另一种只能得到对应于基因型的表型，如杂合

体不可辨认的显性标记检测数据（ 如 :8;6、8<=;、

>//: 表型数据等）。8?@A8 分 析 的 优 势 在 于 处 理

单倍型数据的同时，亦可对基因型数据进行有效处

理。

!" !# 基本原理

假定在一或多 组 群 体 中，第 0 组 第 1 个 群 体 的

第 " 个单倍型（ 或基因型）的 2"10 频 率 向 量 可 用 一 个

线型可加模型假定：2"10 3 2 4 .0 4 510 4 ,"10 。2 是在整

个研究中 2"10 的 未 知 期 望 值，. 是 组（ 或 地 区 ）的 效

应，5 是群体的效应，, 是群体内单倍型（ 或基因型）

的效应。这三个效应具可加性、随机性、独立性，且

分别具方差 (5. 、(55 、(5, 。通过等级剖分（.,B*,2 &.&(+B1B
)C 9)(,0D(&3 E&31&.0,）计 算 组 间（89).- F3)D’B，简

称 8F）、组 内 G 群 体 间（ 89).- ;)’D(&*1).B G H1*%1.
F3)D’B，简称 8; G HF）、群 体 内（ H1*%1. ;)’D(&*1).，

简称 H;）方差组分 !5
. 、!5

5 、!5
, 的 期 望 值，分 别 计 算

各个等级对总遗传变异 !5（!5 3 !5
. 4 !5

5 4 !5
, ）的贡

献率。相应的 "IB*&*1B*10B 由以下公式计算：

" +6 3
!5

. 4 !5
5

!5 7 "86 3
!5

.

!5 7 " +8 3
!5

5

!5
5 4 !5

,

" +6 、"86 、" +8 分别反映群体间、组间、群体内的遗传

分化。

!" $# 基本算法

!% $% !# 单倍型与基因型之间进化距离的估计

8?@A8 分 析 引 入 进 化 距 离（ ,E)(D*1).&3+ 21BI
*&.0,）来度量并计算单倍型（ 或 基 因 型，下 同）间 的

差方（!5 ），十分巧妙地避开了分子数据不便于直接

计算离差方的问题。所有种类的单倍型之间的差方

组成一 个 距 离 矩 阵。 这 是 8?@A8 分 析 的 基 础 数

据，也是 8?@A8 与 87@A8 的主要区别。

!% $% $# 各等级方差计算

9 组 : 个群体 ; 个单倍型的总离差方为：

++<（J@J8=）K $
5;#

;

1 3 $
#
;

0 3 $
#510

由于单倍型的种类最多为 ;，通常小于 ;，所以

在计算总离差方时有的单倍型种类之间的差方需引

用 5 或 5 次以上。

相应可计算出：

++<（H;）K #
9

= 3 $
#
>=

" 3 $

#
; "=

1 3 $
#
;"=

0 3 $
#510

5;"=

>= 为第 > 组的群体数，;"= 为第 = 组第 " 个群体的单

倍型数。

++<（8; G HF）K#｛
#
>=

" 3 $
#
> "=

1 3 $
#
>=

"?3 $
#
; "?=

0 3 $
#510

#
>=

" 3 $
5;"=

@#
>=

" 3 $

#
; "=

1 3 $
#
; "=

0 3 $
#510

5;"=
｝

++<（8F）3 ++<（ J@J8=）@（ ++<（H;）4 ++<
（8; G HF））

各等级方差计算 (5. 、(55 、(5, ：

由于各等级自由度（2,-3,, )C C3,,2)9，简写为：

$A BA ）分别为：

$A BA（8F）：9 @ $；7 $A BA（8; G HF）：: @ 9；

$A BA（H;）：; @ :
所以：

(5. 3 ++<（8F）C（9 @ $）、(55 3 ++<（8; G HF）C（:

@ 9）、(5, 3 ++<（H;）C（; @ :）

!% $% &# 等级剖分

对不等大小 的 样 本，- 系 数 代 表 特 定 等 级 样 本

的平均值，计算方法如下：

+9 3 #
9

= 3 $
#
=

D 3 $

;5
D

;=
；7 - 3

; @ +9

: @ 9

-E 3
+9 3 #

:

D 3 $

;5
D

;
9 @ $

；7 -F 3
; @#

9

=

;5
=

;
9 @ $

+9 为计算 - 系 数 的 中 间 值，;= 为 = 组 单 倍 型 的 总

个数，;D 为 D 群体单倍型总个数。

!5
. 3 -F(5. 4 -E (55 4 (5, 7 !5

5 3 - (55 4 (5, 7 !5
, 3 (5,

然后计算各个等级对总遗传变异 !5（!5 3 !5
. 4

!5
5 4 !5

, ）的贡献率，得出遗传变异在组（ 地区）间、组

内 C 群体间、群体内的分布。

!% $% ’# 计算 "IB&*1B*10B
若为来自二倍体核 678 的单倍型（ 等位基因）

数据，则可计算 "IB&*1B*10B，用来度量亚群体的分化。

!% $% (# 统计检验

为了检验群体各等级对遗传变异影响的显著水

平，8?@A8 通过以下方法进行统计检验：
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通过在 组 间、群 体 间 交 换 单 倍 型，检 验 !,
! 与

" "#；通 过 在 组 内 群 体 间 交 换 单 倍 型，检 验 !,
$ 与

" "% ；通过在组间交换群体，检验 !,
& 与 "%#。据此来

推断群体各等级（ 组间、组内 ’ 群体间、群体内）对遗

传分化影响的显著性。

!" #" $% 群体间的遗传距离

若为来自二倍体核 &-$ 的单倍型（ 等位基因）

数据，还 可 通 过 以 下 两 个 公 式 计 算 两 两 群 体 间 的

" "#，作为群体间遗传距离的度量：

( ) . /01（* . " "#）（#2340/56 *+ &,7 ，*89:）

( ) " "# ’（* . " "#）（;/<=>?4，*88@）

目前，人们对等位基因数据的处理通常用 -2?A6
（*8B,，*8B9）遗传距离。当得到等位基因的序列数

据时，以上两个公式更适用于估计两两群体间的遗

传距离。

#% &’()& 分析 *&+, 数据的具体过程

由于 #$%& 数据的显性特点，在研 究 群 体 遗 传

结构时，往往 需 先 将 其 还 原 为 单 倍 型，再 进 行 各 种

-C6=<=?6=?D6 分 析，如 常 用 软 件 E"(;F;C*（ ;G0HH0I5 J
;2/<452I，*89*）或 %(%KL-L（ F2M *+ &,7 ，*88B）。

$’()$ 可直接对 #$%& 表 型 数 据 进 行 分 析（NOHH
*+ &,7 ，*88:；K2 *+ &,7 ，*888；钱韦，葛颂，,PP*），剖

分群 体 #$%& 表 型 变 异，不 依 赖 于 各 种 假 设 条 件。

下面介 绍 如 何 用 &QR$*7 * 与 S"-$’()$*7 @@ 来

对 #$%& 数据进行 $’()$ 分析。

#- !% *&+, 数据的编码和运算

假定每一条 #$%& 电泳谱带代表一个具双等位

基因的位点（S?//?<T6 *+ &,7 ，*88P）。在此位点 上，

有带记为 *（ 存在），无带记为 P（ 不 存 在）。所 有 个

体在全部位点上的谱带式样（#$%& 表型）组成一个

（P 或 *）矩 阵，若 有 个 体 在 全 部 位 点 上 谱 带 式 样 相

同，则按相同 #$%& 表型对待，只保留一个。本文将

这样组成的矩阵称为运算矩阵。在得到 #$%& 原始

数据后，运 行 S"-$’()$ 还 需 完 成 下 列 主 要 步 骤

（ 参见表 *）。

#- #% 距离矩阵与软件 ,./&!- !
目 前 进 行 S"-$’()$ 分 析 的 常 用 软 件 是

S"-$’()$*7 @@（ LUD0HH?2I，*88:），该 软 件 分 析 是

建立在距离文件（ 文件扩展名 7 5?6）基础上的。由于

目前与 S"-$’()$ 联用的 #$%&?6=<4D2 软件（$ITC
6=I041 *+ &,7 ，*88V）操作格式繁琐（&(; 环境），更重

要的是其运 算 矩 阵 不 能 大 于 *PP（ 样 本 ）W ,*P（ 条

带），这样小 的 数 据 容 量 显 然 制 约 了 许 多 群 体 遗 传

学数据的分析，在具体使用中很不理想。为此，本文

作者用 )?6O</ D X X（’RQ）开发了运行于 ’; S?4C
50G6 操 作 系 统 的 &QR$*7 *，可 按 要 求 鉴 定 相 同

#$%& 表型，并组成运算矩阵，给出 #$%& 表型的频

数，计算 *V 种距离系数。该程序界面友好，对运算

矩阵没有大小限制，能自动为单倍型或基因型加上

标识符，输出的结果文件可直接联用于 S"-$’()$
软件分 析。 但 是，应 该 说 明 的 是，S"-$’()$*7 @@
对单 倍 型 或 #$%& 表 型 有 限 制，不 能 多 于 ,@@ 个

（ 种 ）。对 运 算 矩 阵 用 &QR$ * 7 * 可 计 算 #$%& 表

表 !% 012&’()&!- 33 数据文件示例（ 下划线部分为注释部分，可自由加注）
Y<Z/2 *+ LU<T[/26 0H =M2 H?/26 H0I [I01I<T S"-$’()$*7 @@7 YM2 O452I/?425 G0I56 D<4 Z2 25?=25 G?=M0O= /?T?=<=?04

文件类型

R?/2 =3[2
距离文件

&?6=<4D2 H?/2
组文件

KI0O[ H?/2
群体文件

%0[O/<=?04 H?/2

文件名

R?/2 4<T2 I?D27 5?6 I?D27 1I[ I?D2*7 [0[

编写格式

R0IT<=
* , : ! @
P7 PP
,7 PP P7 PP
*7 PP :7 PP P7 PP
*7 PP *7 PP ,7 PP P7 PP
*7 PP :7 PP ,7 PP ,7 PP P7 PP

, 1I0O[6
* , : !
@ V B 9

** ?45?\?5O</6
* !
: @
! ,

说明

"4=2I[I2=<=?04
@ 个 #$%& 表型间的距离矩阵

YM2 T<=I?U 0H 5?6=<4D26 <T041 @ #$%&
[M240=3[26

9 个群 体 分 为 , 组，第 * 组 含 群 体

*、,、: 与 !；其余为第 , 组

L?1M= [0[O/<=?046 <I2 5?\?525 ?4=0 ,
1I0O[67 KI0O[ * ?4D/O526 [0[O/<=?046
*，,，: <45 !7 KI0O[ , ?4D/O526 =M2
I2T<?4?41 [0[O/<=?046

该群体有第 *、第 : 和第 ! 号 #$%&
表型，分别有 ! 个、@ 个和 , 个个体

YM?6 [0[O/<=?04 M<6 #$%& [M240C
=3[26 *，:，!，<45 =M2?I HI2]O24D?26
<I2 !，@ <45 ,，I26[2D=?\2/3



!!"## 生 物 多 样 性 # # !"#$"%&’(")* +,"&-,& $% 卷

型间的距离 系 数，组 成 距 离 系 数（ !" ）矩 阵 文 件，即

&’()*+,) 所要的距离文件（ - ./0）。实际上，一个

位点任意两个 1)23 表型之间的差异可看做 ! 个单

倍型 的 遗 传 差 异 的 和 效 应（ 4567895 : ;<=>??/69，
$@@A）。另外，还 须 在 距 离 文 件 的 第 一 行 加 上 每 个

基因型的代号，通常按数字顺序排列，3BC) 可按要

求自动完成此项操作（ 表 $）。

!" #$ 组文件和群体文件

&’()*+,) 的组文件（ 文件扩展名 - D9E）是用

来把群体按 研 究 目 的 分 成 组。通 常，群 体 代 号 从 $
开始依次用数字表示。在组文件的第一行首先给出

组数，其后各行填上每组里的群体代号，注意代号之

间用空格隔开（ 表 $）。有了组文件，还需要编 写 群

体文件（ 文件扩展名 - E>E），所有群体文件名前应保

持一 致，最 好 用 字 母，后 用 群 体 数 字 代 号。 如：

9/=6$- E>E，9/=6"- E>E，⋯⋯。每个群体文件的第一行

首先给出群体个体数，随后每行给出本群体出现的

1)23 表型代号与频数。注意 1)23 表型代号与频

数之间用空格分开。

在我们开发的 3BC)$- $ 软 件 可 按 要 求 自 动 为

研究者编写组文件与群体文件。

!" %$ &’()*+,) 软件的运行

如无特殊需要，所有的文件名最好用传统的F- G
格式，尽量不要用 &’(3+&4 的 长 文 件 名。尽 管 文

件扩展名不是 - 5<5，但 所 有 的 文 件 都 必 须 是 纯 文 本

格式。在上述工作完成后，即可运行软件 &’()*+H
,)，在“ C/I6”菜 单 项 里 选“ 46I6=5 /JEK5 ?/I60”，然 后

分别填上距离文件名，组文件名，群体文件名。注意

群体文件名仅填前边部分，代号部分不填，以代表一

组文件。 如 表 $ 例 中，填“ 9/=6”而 不 要 填“ 9/=6$”。

然后在“4655/JD”菜单项里选择要进行各项运算及统

计检验的运算次数（(KLM69 >? E69LK585/>J0）。最后

点“N>”菜单项进行运算。由于 &’()*+,)$- OO 的

准备工作很繁琐，易出错，当“N>”以后，如果提示某

一个文件出错，请仔细按本文所述进行核对，确保文

件空 白 处 是 空 格（ 0E8=6）符 号 等。 如 果 使 用 3BH
C)$- % 自动编写组文件与群体文件，则可 最 大 限 度

地避免这些问题。

程序 &’()*+,) 最 多 只 能 处 理 "OO 个 1)23
表型，当 多 于 此 数 时，研 究 者 可 以 使 用 软 件 )9I6H
PK/J"- %%%。但 该 软 件 的 使 用 比 较 复 杂，为 方 便 起

见，3BC)$- $ 被设计成自动计算与编写能用于该软

件分析的距离文件与工程文件。另外，3BC)$- $ 还

可按要求为研究者计算群体条带频率与不同标准的

多态条带 比 率（ 22Q），以 及 编 写 用 于 2+2N;(; 分

析的 1)23 数据文件。

#$ 实例

以 .’*/0 ’12"3#4#- 自 然 群 体 的 1)23 数 据（N6
&) 05- ，$@@@ ）为 例，演 示 用 &’()*+,) 软 件 对

1)23 表型数据 进 行 剖 分 的 过 程，同 时 比 较 用 不 同

距离系数估计进化距离所得 )*+,) 分析的结果。

所分析的 F 个 .’*/0 ’12"3#4#- 自然群体分别采

自中国与 巴 西，各 ! 个 群 体。F 个 群 体 共 F% 个 个

体，"% 个 1)23 引 物，共 选 取 稳 定 可 靠（ 一 般 取 强

带，弱带舍去）的 @O 个位点（ 条带），组成 F% R @O 大

小的个体 R 位点 1)23 表型矩阵，由于 " 对个体的

1)23 表型完全一样，各合并为一个 1)23 表型，即

共有 SF 个 1)23 表型，组成 SF R @O 大 小 的 1)23
表型 R 位点 1)23 表型矩阵（ 运算矩阵）。

对运 算 矩 阵 分 别 用 1)23/058J=6（ )9L059>JD &)
05- ，$@@A）和 3BC)$- $（ 张富民，"%%$!）计算 1)23
表型间的欧氏 距 离 平 方、欧 氏 距 离、T)BB)13 系 数

与 (6/HU/ 系数，由 此 得 到 的 ! 个 SF R SF 距 离 系 数

（""）矩阵文件，即距离文件（ 9/=6- ./0），两个软件所

得距离系数矩阵完全一致。F 个群体按中国和巴西

" 个 地 区 分 成 两 组，编 写 组 文 件（ 9/=6- D9E）。 以

9/=6$- E>E，9/=6"- E>E，9/=6G- E>E，9/=6!- E>E，9/=6O-
E>E，9/=6A- E>E，9/=6S- E>E，9/=6F- E>E 为 文 件 名，分

别按表 $ 编写 F 个群体文件。然后，将距离系数矩

阵与软件 &’()*+,) 联 合 进 行 等 级 剖 分，统 计 检

验运算 $%%% 次。结果见表 "。如有必要，可分别组

织数据对各地区内及两两群体进行剖分。

从表 " 看 出，不 论 用 哪 种 距 离 系 数 来 估 计

1)23 表型的遗 传 差 异，各 个 等 级 都 对 遗 传 差 异 有

极显著影响（ 6 V %- %%$）。但 不 同 系 数 的 剖 分 结 果

不同，欧氏距离平方与 (;’HU’ 系数的剖分结果几乎

相等，A$- OW 的遗传差异是由中国与巴西两个地区

间的差异造成的。在中国与巴西地区内部，群体间

平均贡献 的 遗 传 差 异 占 $OW ，群 体 内 平 均 贡 献 占

"G- OW 。换 句 话 说 ，.’*/0 ’12"3#4#- 在 中 国 和 巴 西

!张富民，"%%$- 3;C)$- %，一个与 )*+,) 联 用 的 计 算 机 距 离 矩 阵
的计算机程序。中国科学院植物研究所系统与进化植物学重点实验
室，北京 $%%%@G



! 期 张富民等：群体遗传学研究中的数据处理方法（ "）———#$%& 数据的 $’()$ 分析 !!*++

表 !" 利用 # 个不同距离矩阵对基因型进行等级剖分
,-./0 1+ %-2343456 57 8060349 :-24-690 ;43< 75=2 >47702063 >4?3-690 @-32490?

欧氏距离平方 A=9/4>0-6 ?B=-20> >4?3-690
方差期望 百分比!

欧氏距离 A=9/4>0-6 >4?3-690
方差期望 百分比!

组间（$C） D*E 1F GDE FHI J HE HHD 组间（$C） DE 1GK *FE LMI J HE HHD
组内 N 群体间（$% N OC） *E DK D!E FGI J HE HHD 组内 N 群体间（$% N OC） HE !FK D!E K*I J HE HHD
群体内（O%） ME H1 1*E *!I J HE HHD 群体内（O%） DE MDL !GE *1I J HE HHD

PA"QR" 系数 PA"QR" 95077494063
方差期望 百分比!

S$TT$#& 系数 S$TT$#& 95077494063
方差期望 百分比!

组间（$C） HE D1DM GDE MGI J HE HHD 组间（$C） HE DMDK M*E FDI J HE HHD
组内 N 群体间（$% N OC） HE H1KH D!E L!I J HE HHD 组内 N 群体间（$% N OC） HE H!GL DGE MLI J HE HHD
群体内（O%） HE H!GL 1*E LHI J HE HHD 群体内（O%） HE HF*G 1KE GDI J HE HHD

注：$C：$@568 C25=U?，$% N OC：$@568 U5U=/-3456? N O43<46 C25=U?，O%：O43<46 %5U=/-3456

之间已经出现了较大的分化，而在各地区内群体间

的分 化 不 大，小 于 群 体 内 的 遗 传 变 异（ C0 "# $%E
DKKK）。欧氏距离、S$TT$#& 系数的剖分结果显示，

遗传变异在地区间较小，群体内较大，群体间影响不

大。

欧氏距离平方事实上就是两个基因型的差的平

方，从方差的定义出发，显然更适合用其计算离差方

和。欧氏距离是欧氏距离平方的算术平方根，会减

小基因型 的 差 距。PA"QR" 系 数 将 任 意 两 个 基 因 型

放在总体 的 尺 度 上 进 行 比 较，而 S$TT$#& 系 数 只

在任意两个 基 因 型 内 部 进 行 比 较。显 然 S$TT$#&
会得出较大的相似性，相反则会使基因型的差距变

小，除非任意 两 个 基 因 型 具 有 总 体 所 有 的 位 点（ 谱

带）。因此，S$TT$#& 系数显然是不适合用来 做 进

化距离的估计，从而不适合做 $’()$ 分析，故 AVQ
9577402（DKK*）在 O"P$’()$ 软件中推荐使用欧氏

距离平方。

#" 结论

$’()$ 分析从单倍型（ 基因型）的分化程度出

发研究群体的遗传结构，使许多原来不便用于研究

群体遗传分化的数据，可以很方便地进行此类分析。

同时，在估计 单 倍 型（ 基 因 型）之 间 的 进 化 距 离 时，

每个研究者都可从具体的研究实例出发，进行自己

的计算和矫正，甚至提出自己合理的分子进化假设，

显示 了 $’()$ 具 有 包 容 性 和 实 用 性。 实 际 上，

$’()$ 分析更 适 合 于 单 倍 型 序 列 数 据，尤 其 是 等

位基因序列数据（AV9577402 "# $%E ，DKK1）。只不过目

前此类数据的实验成本太高、难以找到合适的标记，

因而目前 应 用 较 少。 而 在 #$%&、$WR%、"XX# 等 数

据的 分 析 中，$’()$ 却 得 到 广 泛 应 用（ C0 "# $%E
DKKK；P0.-=02 "# $%E ，DKKK；X<4@ Y S52806?06，1HHH；

R4 Y C0，1HHD；Z4-6 "# $%E ，1HHD；#5@-6 "# $%E ，

1HHD；X-/0? "# $%E ，1HHD；钱 韦，葛 颂，1HHD）。 尽 管

国内已有不少工作利用 #$%& 等分子标记进行遗传

多样性和群体遗传结构的研究，但如何充分有效地

处理 #$%& 数据，仍是值得注意的问题。我们 认 为

$’()$ 分析在 进 行 此 类 分 析 时 十 分 有 效，是 一 种

值得大力提倡的方法。
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!!!"" 生 物 多 样 性 " " !"#$"%&’(")* +,"&-,& #$ 卷

%&’()*+ .&’&$")*/ !" , -./ 0 -!!
1’2&)34 5 6 ’78 9 : 6;<=*=>>? #@/@+ A>>;3)’B);7> C=BD==7 BE=

C&==8)7F >G>B=2 ’78 BE= F=7=B)3 >B&H3BH&= ;I B&;J)3’* B&==
J;JH*’B);7>+ K7, 5 %;34 ’78 L % 6)7E’&B M =8>+ N ? 0%#123
)"#-4’* 0,#1#5* #6 714-)(8 O=>B<)=D P&=>>? %;H*8=&? #Q@
0 #!-

1’2&)34 5 6? #@/.+ P*’7B J;JH*’B);7 F=7=B)3> ’78 =<;*HB);7+
9:&’",4- ;#2’-41 #6 !#)4-*/ #$ , #-/R 0 #-@.

1’J4= A? : S)77=& ’78 1 S)>3E*=&? Q$$#+ 9)B;3E;78&)’* :TA
<’&)’B);7 )7 U&)B&=’7 E’2’8&G’> C’C;;7> M 74<"# =4:4$’*4(
=4:4$’*4( N , *)I= E)>B;&G )7I*H=73=> J;JH*’B);7 F=7=B)3
>B&H3BH&=+ !&=4%"#’41 0,#1#5* 4-$ +#,"#>"#1#5*/ %& , !/. 0
!@Q

1’&B* : 6 ’78 A V W*’&4? #@@X+ P&)73)J*=> ;I P;JH*’B);7 V=7=BY
)3>+ ZH78=&*’78? Z)7’H=& A>>;3)’B=>? K73+

1HII : [? [ P=’4’** ’78 P U Z2;H>=? #@@.+ [AP: <’&)’B);7
D)BE)7 ’78 ’2;7F 7’BH&’* J;JH*’B);7> ;I ;HB3&;>>)7F CHII’Y
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