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摘 要 随着群体遗传学研究的不断深入和高通量基因分型技术的成功实施，越来越多的研究需要处理大量的 SSR 数据。而

原始数据格式往往与不同分析软件的输入格式之间存在较大差别，由此，SSR 数据前期处理日益成为数据分析过程中的限速

步骤。为此，本研究应用 Excel 的 VBA 语言开发了一套进行 SSR 数据处理的宏程序 DataTrans1.0。该程序可以实现由原始

的 bp 数据，转换为 Ntsys 软件需要的 0, 1 格式、Popgene 软件需要的基因型格式及 PowerMarker、Structure 和 Tassel 等软件

的输入格式；还可以实现由 0, 1 数据转换为 Popgene 软件需要的基因型格式。与人工转换相比，DataTrans 1.0 大大提高了数

据转换的效率和准确性，是广大群体遗传学和基因组学研究人员不可或缺的重要桥梁工具。 
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Abstract Along with the development of population genetic study and the implement of high-throughput genotyping, Now a days, 
large number of SSR data required tidy up and deep analysis from multi-direction. However, there was a huge gap existed between 
the original data and the input file formats accepted by different soft wares, such as Ntsys, Popgene, PowerMarker, Structure and 
Tassel etc. The pre-processing of SSR data, especially, format transforming among different data format came into being the speed 
limit of data analysis. For this purpose, a useful and user-friendly program DataTrans1.0 was developed to make SSR data format 
transforming easier, which programed by Visual Basic Application (VBA) language running inside Microsoft Excel. DataTrans1.0 
can realize the transformation from “bp” typed original data to several input file formats adapted by Ntsys, Popgene, PowerMarker, 
Structure and Tassel respectively. It can also transform data from “0, 1” format to input file format for Popgene. In addition, two 
DataTrans1.0 editions available, 2003 and 2007 were developed to suit the different version of Microsoft Office. It is fortunate that 
Datatrans1.0 (2007) profited from Excel 2007 can work with huge data points and be well benefit for high-throughput data analysis. 
In comparison with the manually data transforming, it can largely improve the efficiency and quality. Therefore, DataTrans1.0 is a 
powerful tool for population genetics and genomics research. 
Keywords SSR; Data Processing; Data Transforming; Excel macro 

研究背景 
微 卫 星 DNA 又 叫 简 单 重 复 序 列 (Simple 

Sequence Repeats, SSR)，具有数量丰富，覆盖整个

基因组，多态性高且呈共显性遗传等优点，因此广

泛地应用于遗传多样性分析(Vigoroux et al., 2005; 
盖红梅等, 2005; 任民等 , 2005)、遗传图谱构建

(Röder et al., 1998; Somers et al., 2004)、核心种质构

建 (Hao et al., 2008)、QTL定位(Yang et al., 2007; Su 
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et al., 2006; Hanocq et al., 2007) 、关联分析

(Remington et al., 2001; Breseghello and Sorrells, 
2006; Zhang et al., 2007a, b; 王兰芬等, 2007)、育种

亲本评估(盖红梅等, 2009)等研究中。随着分子生物

学的不断发展，SSR数据的产生也进入高通量水平。

与此同时，各种群体遗传学分析软件(包)应运而生，

比如Ntsys (Rohlf, 2002) (http://www.exetersoftware.c- 
om/cat/nysyspc.html) ， Popgene (Ye et al., 1999) 
(http://www.ualberta.ca/~fyeh/index.htm)，PowerMa- 
rker (Liu and Muse, 2005) (http://www.PowerMarker. 
net/), Structure (Pritchard, 2000) (http://pritch.bsd.uc- 
hicago.edu/)及Tassel (Buckler, 2007) (http://www.m- 
aizegenetics.net/bioinformatics/tassel/)等。但是不同

的软件，其数据的输入格式不同，而没有正确的输

入格式就无法运行相应的软件，从而无法对数据进

行深入剖析。因此，如何将SSR原始采集数据转换

为不同遗传学软件所需的数据格式成为一个繁琐、

枯燥、但又不可缺少的步骤，这让众多学者感到非

常棘手。虽然，应用Excel进行人工转换或利用其查

找、替换和函数也能实现数据格式转换功能，但是

转换效率非常低，而且容易出错。因此，在基因型

扫描的高通量时代，面临越来越多的微卫星数据，

急需开发一款能够快速、高效、准确的将SSR原始

保存数据转换为遗传分析软件所需格式的软件。目

前，已有一些群体遗传学软件带有数据转换的功

能，如Genetix (Belkhir et al., 2001)，MSTools3 
(http://animalgenomics.ucd.ie/sdepark/ms-toolkit/)等，

但Genetix的格式转换并非原始数据转换而是等位

变异频率数据的转换，且只有法语版本，无法满足

广大中国学者的需要。而MSTools3针对Arlequin，
GenePop，Microsat，Fstat和Dispan等软件的需要设

计的，随着分析软件的更新换代，现有软件已不能

满足多数用户的需求。 
Excel是微软公司的办公软件Microsoft office的

一个重要组件，它可以进行各种数据的处理、统计

分析，广泛应用于多个领域，多数用户的SSR原始

数据就保存于Excel。因此，对Excel进行二次开发，

能给用户带来很大方便。Excel内嵌的Microsoft 

VBA (Visual Basic for Application)语言是以Visual 
Basic为基础的编程语言，直观、易用、能与Excel强
大的电子表格和函数功能无缝结合。同时对计算机

软硬件的要求也比较低，占用系统资源少，可开发

绿色软件，因此，该语言在多个领域得到了广泛应

用。刘仁虎和孟金陵(2003)采用VBA语言实现了在

Excel中进行遗传连锁图的绘制；Kemmer和Keller 
(2010)用该语言实现了非线性最小二乘数据的拟合。 

因此，本研究在明确目前常用的5款群体遗传

学分析软件(Ntsys，Popgene，PowerMarker，Structure
和Tassel)的SSR数据输入格式的基础上，使用

Microsoft VBA语言，开发了SSR数据处理程序

DataTrans 1.0。该软件简化了SSR原始数据到这5款
群体遗传学分析软件的格式转换，大大节省了数据

分析时间，提高了数据转换的准确性，同时软件界

面友好，简单易用，对SSR数据的深入挖掘分析提

供了有力保障。用户可以通过以下网址获取该程

序：http://u.115.com/file/f2ebd280f。 

1需求分析 
1.1 SSR数据来源及其原始格式 

目前广泛采用的SSR检测方法为聚丙烯酰胺

凝胶电泳(图1)和毛细管凝胶电泳(图2)。其中前者

一般按扩增带的有无采集为0,1格式的数据(表1)，
也可以根据分子量内标而获得bp(碱基数)格式的

数据；毛细管电泳的原始数据通常以bp格式保存

(表2)，缺失数据记为9。 
 
 
 
 
 

 

图1 聚丙烯酰胺凝胶电泳扩增片段, 有带记为1无带记为0 
Figure 1 Bands pattern from 6% PAGE, “1” for band presence 
and “0” for band absence
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图2 毛细管凝胶电泳扩增片段峰图(橘黄色峰为分子量内标)  
Figure 2 The sequence trace files from ABI 3730 (The orange peak indicate molecular weight of internal standard) 
 
表 1 SSR 数据 0, 1 格式示例 
Table 1 The SSR data of “0, 1” type 

 Marker1  Marker2  Marker3

 1 2 3 4  1 2 3 4  1 2 3

Line1 1  0  0  0  1 0  1  0   1 0 1 

Line2 1  0  1  0  9 9  9  9   0 1 1 

Line3 0  1  0  0  0 1  0  0   1 0 0 

Line4 0  0  0  1  0 0  0  1   0 0 0 

 
表 2 SSR 数据 bp 格式示例 
Table 2 The SSR data of size (bp) type 

 Marker1  Marker2  Marker3  
Line1 190 190 200 210 236 236 
Line2 190 194 9 9 238 238 
Line3 192 192 208 208 236 236 
Line4 196 196 212 212 240 240 
 
1.2 常用群体遗传学分析软件的输入格式 

Ntsys 通常处理 0,1 格式的数据；Popgene 的输

入文件通常以基因型数据为基础，例如 AA 代表一

个纯合位点，AB 代表一个杂合位点；PowerMarker，
Structure 和 Tassel 等软件的数据输入格式都基于 bp
值。以下为上述软件的输入格式示例。 

1.2.1 Ntsys 的输入文件格式 
1 4b 11 1 9 
Line1  1  0  0  0  1  0  1  0  1  0  0 
Line2  1  0  1  0  9  9  9  9  0  1  0 
Line3  0  1  0  0  0  1  0  0  1  0  0 
Line4  0  0  0  1  0  0  0  1  0  0  1 

1.2.2 Popgene 输入文件格式 
/*Input your note here*/ 

Number of populations=1 
Number of loci=3 
Locus name: marker1  marker2  marker3 

AA      AC   AA 
AC      99   BB 
BB      BB   AA 
DD      DD   CC 

1.2.3 PowerMarker 输入文件格式 
Code Marker1 Marker2 Marker3 
Line1 190/190 200/210 236/236 
Line2 190/194 9/9    238/238 
Line3 192/192 208/208 236/236 
Line4 196/196 212/212 240/240 

1.2.4 Structure 输入文件格式 
     Marker1 Marker2 Marker3 
Line1 190  200  236 
Line1 190  210  236 
Line2 190  9  238 
Line2 194  9  238 
Line3 192  208  236 
Line3 192  208  236 
Line4 196  212  240 
Line4 196  212  240 

1.2.5 Tassel 输入文件格式 
4 3:2 

Marker1 Marker2 Marker3 
Line1 190:190 200:210 236:236 
Line2 190:194 ?:?     238:238 
Line3 192:192 208:208 236:236 
Line4 196:196 212:212 240:240 
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1.3 设计目标 
应处理从SSR原始数据保存格式转换为Ntsys，

Popgene，PowerMarker，Structure 和 Tassel 软件所

需的数据格式，而且要求准确无误、快速高效；另

外，需有自己的操作界面，通过点击命令按钮进行

操作，简单易用；最后，对用户友好，无需安装，

不在系统文件夹添加文件、占用系统资源小。 

2 DataTrans1.0 简介 
DataTrans1.0 是一款 SSR 数据前期处理的

Excel 宏程序，可以将 SSR 原始采集数据准确、高

效的转换为多款统计分析软件 (Ntsys, Popgene, 
PowerMarker, Structure 和 Tassel)所需的数据格式。

该程序以 VBA 为开发语言，在 Excel 环境下运行，

界面友好(图 3)，操作简便，是群体遗传学和基因组

学数据分析的重要桥梁工具。与手工转换和使用

Excel 函数相比，使用该软件对提高工作效率和确

保数据的准确性方面具有极大的优势(表 3)。目前多

数学者采用的是 Excel 2003，但是由于其仅能容纳

256 列数据，已经无法满足高通量的 SSR 数据保存。

而Excel 2007能容纳 1048576行和 16384列的数据，

更适合高通量数据的存储。因此，DataTrans1.0 开

发了 DataTrans1.0(2003)和 DataTrans1.0(2007)两个

版本，以满足不同用户的需求。这两个版本在软件

的功能、界面和使用方法上完全相同，两者的区别

仅在于 DataTrans1.0(2007)能处理更多的 SSR 数据，

可充分满足高通量数据分析的要求。本文将以

DataTrans1.0(2007)为例进行介绍。 
 
 
 
 
 
 
 
 

图 3 DataTrans1.0(2007)的用户界面 
Figure 3 The user interface of DataTrans1.0 (2007) 

表 3 DataTrans1.0 能够大大提高 SSR 数据前期处理的效率 

Table 3 Data Trans1.0 can raise the efficiency of pre-processing of SSR data greatly 

功能实现  

Function implementation 

DataTrans1.0  Excel 函数 

Excel functions 

Excel 查找、替换  

Excel searching,exchanging 

bp转0，1格式 

“bp” to “0,1” format 

约5 min 

About 5 min 

约36 h 

About 36 h 

约15 d (d/12 h) 

About 15 d (d/12 h) 

bp转基因型格式 

“bp” to genotype format 

约4min 

About 4 min 

约24 h 

About 24 h 

约12 d (d/12h) 

About 12 d (d/12 h) 

bp转PowerMarker格式 

“bp” to format for PowerMarker 

约30s 

About 30s 

约4 h 

About 4 h 

约8 d (d/12h) 

About 8 d (d/12 h) 

bp转Structure格式 

“bp” to format for Structure 

约40s 

About 40s 

约8 h 

About 8 h 

约10 d (d/12 h) 

About 10 d (d/12 h) 

bp转Tassel格式 

“bp” to format for Tassel 

约30s 

About 30s 

约3 h 

About 3 h 

约8 d (d/12 h) 

About 8 d (d/12 h) 

0, 1转基因型格式 

“0,1” to “bp” format 

约5 min 

About 5 min 

约48 h 

About 48 h 

约20 d (d/12 h) 

About 20 d (d/12 h) 

注: DataTrans 1.0 的结果为实际运算, Excel 函数和 Excel 查找、替换的结果为根据经验估计 
Note: The data point of DataTrans1.0 obtained by real operation, the data point of Excel function and searching/shifting based on 
empirical estimation 
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3 DataTrans1.0的使用方法 
3.1开启Excel宏 
在运行该程序前应确保Excel已经开启宏，否则需要

手动开启。方法为：在Excel 2003中，进入“工具/
宏/安全性”将其设置为“低”；在Excel 2007中，进

入“Excel选项/信任中心/信任中心设置/宏设置”选

择“启用所有宏”。 

3.2 bp型原始数据输入格式 
按照多数用户的SSR原始数据保存习惯，将引物名

称放在第一行，材料编号放在第一列，材料n在引

物m的bp值则放在n和m的交界处，由于输入的为二

倍体数据，因此引物以空白间隔排列，将整理好的

原始数据放在sheet1(图4)。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
图4 bp型原始数据输入格式 
Figure 4 Input data pattern of DataTrans1.0 from band size (bp) 

3.3 0,1型原始数据输入格式 
以0, 1记载的SSR原始数据，需将引物名称放在第一

行，每个引物的扩增条带数放在第二行，与相应的

标记对齐，材料编号放在第一列。材料n在引物m的

第j条带处有带标为1，无带标为0，缺失标为9，将

整理好的原始数据放在sheet1(图5)。 

3.4不同SSR数据类型间的转换 
打开DataTrans1.0软件，将需要转换的原始数据放入

sheet1(图4-5)。如果原始保存数据为bp型(图4)，则

单击用户交互窗口的“bp型数据”选项卡，点击相

应的命令按钮即可进行格式转换。比如：需要生成

Structure软件所需数据，则单击“bp型数据”选项卡

下的“转换成Structure格式”命令按钮，转换后的数

据将自动保存在sheet 2中。如果原始保存数据为0, 1
型(图5)，则单击用户交互窗口的“0, 1型数据”选项

卡，单击“转换成基因型数据”命令按钮，则Popgene
软件所需的数据格式便在sheet 2中生成(图6)。 

3.5数据后期处理 
利用DataTrans 1.0实现了在Excel中进行SSR数据主

体的格式转换，其生成数据存储在sheet 2中。而后

仅需将sheet2中的数据拷贝到文本文件编辑器(如记

事本, Editplus等)中，加入相应的参数即可。 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
图5 0, 1型原始数据输入格式 
Figure 5 Input data pattern of DataTrans1.0 from 0, 1 data 
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图 6 DataTrans 1.0 的输出数据(Popgene 软件所需数据格式) 

Figure 6 Output data of DataTrans 1.0 (For Popgene software) 

4 讨论 
微卫星标记由于数量丰富，覆盖整个基因组，

多态性高且呈共显性遗传等优点而被广泛应用于

动植物 QTL 定位、关联分析及群体遗传学研究。

随着研究的深入，对微卫星标记检测位点数的要求

越来越高，而高通量基因型检测的成功实施使检测

大量微卫星标记成为可能。随之而来的是海量的

SSR 数据的整理总结及多层面分析，因此必然会用

到多种群体遗传学软件和软件包，比如 Ntsys、
Popgene、PowerMarker、Structure、Tassel 等。但不

同的软件往往需要不同的输入格式，即 SSR 原始采

集数据必须转换多种格式进行运算，这给数据分析

增添很多负担。因此，DataTrans 1.0 软件的开发解

决了 SSR 数据格式人工转换费时、费力且容易出错

的难题，为 SSR 数据的深入分析提供了有力保障。 
DataTrans 1.0 软件基于 Excel 的 VBA 语言，以

Excel 为载体，拥有简洁的操作界面，因此，只要

用户能进行 Excel 的基本操作，便能直接利用

DataTrans 1.0 进行数据格式转换，节省了大量学习

相应软件输入格式和数据整理的时间，同时极大的

提高了转换的准确性。原始数据量越大，越能体现

出 Datatrans 1.0 的方便、高效和准确的优势，应用

该软件能在数分钟之内完成人工数月之久的工作。

另外，基于 Excel 宏开发的 Datatrans 1.0 还具有无

须安装、不产生系统垃圾、可随意拷贝、节省磁盘

空间等对用户十分友好的特性，是广大群体遗传学

研究人员不可或缺的桥梁工具。 

与其他数据转换软件如 Genetix，MSTools 3 等

相比较，DataTrans 1.0 对用户更加友好，可以实现

从原始的“bp”数据或“0, 1”数据开始转换，符合多数

学者对 SSR 数据的保存和使用习惯，而 Genetix 的

格式转换并非原始数据转换而是等位变异频率数

据的转换，且为法语版本。此外在支持的文件格式

上也有较大区别，DataTrans 1.0 对新近的一些常用

分析软件提供了更多的支持，有利于研究人员采用

新软件、新算法进行数据分析。今后 DataTrans 1.0
还会进一步完善，将向着对更多分析软件提供支持

和更加方便友好的方向发展。 
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